
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8504
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCA T CA - - - - - - - - - - - T T TGT AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A TGCAA T C T ACGCA T - - - - - - - - A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T - - - AC T A T T A T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAAG - AC T T T - - - - - - - AGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT T AGA T
CC T C T T TGA T T CGTGC T AA T AC T CCGA T TGGCA - - - A T A T AACAGC T T T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A TGCAA T T T - T T T A T T A T T A T A - A T C T CA T T AA T CA T T - AA T T T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T AAA T A - - - A T - - - - - - AA TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GACGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGT T AAGT T T T T T A T - GA T T T A T T T T T AA T T AA T T T T T AAGT T T CA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T AA T A - A T C T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AAA T - - - - - T T T T A TGCA T A T - - A T TGGA T T - A T T CC T AA T T C T CACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA T T - - - - A T - - - - TG - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGACAA T T T T T T T A T AAA TGT A T A T T T AA T CAA T T T T T AAA T A T T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T A T C T - - - - - - - - - - - A T T A T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AACAGT A T T T T T T T C T - AACA T - - - - - - - - - - - - - T T T TGAG - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - GA T T T A T T T C T A T TGT AAAAA - CA - CA T - - GT A T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T ACACAA T T T T T T T - - - AA T A TGAA T TGAGT T - - - - - - AA T A T T C TGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGA T T A T TG - - - CCA - - - - - TGTGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AA T A T - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T TGAAGT T - - AGT T T T AAAC
T A T T T T T AA T CCAAGA T A T TGT CACAGT T T T T A - - - - - - - - - - - T CC T C T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T CG - - - - - - - - - - - A T CA T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGTGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AA T A TGA T T T - - - - - - - GGT A T - - - - - - - - - - AGT T T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T T T T T - - - - GT - - - GT A - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T - - - - - AAGT T - T T - - - - AA T A T - - A T C - - - - - - - C T T T TGAA TGA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T T AA - AA - T T - T T T AC - GA T AA - - A T C T AA T T AA T TGT T AGA T T A T ACGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAGA T AC T T TGT T T A T - - - - - - - - A T T CA T T T AGGT T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCA - - - - - - - - - - - T - - - - T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T T T AA T CA TGTGA T T - - - - - - - - - - - - - A - - - T - - - ACA - - - - - - A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - AGC T T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAGGCAA - - T A T T AA - - GGT A T - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGA T - - - T T T A T T A T - AA T A T A T - - - TGGCCAA T T A T - - T T T A T T T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCA - - - - - - - - - - - CAA T AAA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - C T C - ACGCCAC T CA T CAAAAA T A T - AAA - ACC T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AA T A - AACCGT T A T AAAAA T A T - - ACC - - - - - - - C T C T T AAGGGT T AACA
A TGA T T T AAGAACC TGT ACGA T AA T AGC T CCC TGT AAGA T T A T ACA T T T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T - - - - - - - - T T - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GAAACGAC T TGGT A T AC T AAAGACAC T A TGT A T C T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGA T AAA T T - - - - - - - AGT AAA T - - - CAA T C - - - - - - T AGAAC T CAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGCCGT AACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCACA TGTGCGGT TGCGGC T T AAAACAG - C T A T T CA T - TGT ACA T T T T - - - - - AGC T T T - - AGT AC T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T AA T T A - - - A T A - - - - - TGT A T A T TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAACCCCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T A T TGCAA T T T T T TGA - - - - - - - - - GT T - AA T T - - T T T T - - AAAC TGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T A T A T AA T A - - - A T - - - - - - TGT C T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAACAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAGAAAAC - - - - - - - - AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T ACCCA - - - - - A - - A T A - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A T A - - - - - - - - - - - - AAGCGAA - ACC TGACG - - T T TGT AGGTGT CA T CC
T T T T T T CAAA T AGAAACAC - A T T T T T T T A - - - - - - - C TG - - - T A - - - - T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAACAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAA - - AA T T - - T C T AA - AA TGT A T A T T TGAGT AA T T C - T - AA T A T CAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A - C T T C T T TGTGT AAAAAAA T - - A T A - GT CA T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAACAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T A T AGA - AA T A T - T CGAC - - A T AAAG - - - - - - - - - - T C T T T AGGT AAAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AACA - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAACAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A T ACAA - - - - T T CAAAAA T ACAGA T T T AAA T - - C T A T T AAA T A T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C T T CA - - - - - - - - - - - AAGA T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAG - - - T T - - - - - - - AA T A T - - - - - T AA T T - - T T T T - - TGT T T T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGC T AACCA - - - - - - T AA TGT A TGT AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAGAA - - - - - - - - - - - - A T CAAA - A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA TGTGT T CG - - - - A T A - AGT A - GT C T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AAA - AA T T T - T T CAG - GA T A T - - - - - - - - - - - - T T T C T AGA T T T CAAAA
GTGT T T T T T T T T AAGT T A T - GT T A TGT T T T A T - - - - GT T - - GT A - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A TGT AA T T T - - - - - - - AA T A T - - A T T - - - - - - - T C T T T AGC TGT T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T T A T T A - - - - - A - - - - - GA T C T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGC T TGT AAA - - - - - - - - - - T C TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCAC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T T T T T C T A - - - T T A - - - - - AACGT AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T CAC T AGTGAAAAGGT TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T AAAA T - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T C T T TGA T T CGTGC T AA T AC T CCGA T CGGCA - - - A T A T AACAGC - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGAC - A T T T - - - - - - - - - - A T - - A T T - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T CGCGAAAGAAG - - - - - TGCA TGA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAACCCCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T TGA T AGAGT C T T T C T T T AGA TGT A TGT C T AA T T AA T T T AAA TGC T T TGAAA
- - - - - - - - - - - CAAGACA T AAA T T T T AC TGA T AAAAGT ACAA T A T AGC T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAACAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A T ACGA T CGC T C T - - - AGT T T T - - - - T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A T A T - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T - - CAC T T CA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T CA - - - - - - - - - - - AGCA T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGAA - - - T C - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCAAC T C T AACA T
T T AAGA T AAA T A - - - - - - - - AA T A TGT AAA TGT T AA - - A - CA T AAA TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T A T AGAAGT T - - - - - - AAACA T - - A T T - - - - - AA T T T T T AAA T T T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C T T - - C T T T T AAAA - AACAGT - - - - - T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T ACA T AA T T A T T T T - - - AGAGT ACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGAAGAGCGT T CGGAGT T CGC T AAA TGCCGCA TGTGCGGT TGCGGC T T CA T A T - - - AC T T T T A T AAA T A TG - A T T - - - - - AA T T T T - - GGTGT TGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T T T - - - - - - - - - - - AA TGT T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T C - - - - - - - - - - - - TGT T T AA TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GCGAC - A T T C TGT A T A T T - T AAA T - T AA T A - - T A T T A TGCCGCAACCGCACA TGCGGCA T T T AGCGAAC T CCGAGCGC T CGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5047bp; fragments: 48908; full length: 24 (>=4542.3bp)
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