
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14260
A T A T T AAGAAAAAC T T T CAAAAGC T C T A T T CC T T C T T T T T AGA TGT ACA T ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AACGCGAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T - T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGCA TGC T T TGT CAAA T A T AGCAAA T C T C T A T T T T CCA T T A T T AAAGAA -
ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T - T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T - - - - - - - - T T A - - - AAAC TGT T TGA T C T T T T T AGT T T A T T - T T AGAA TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T TGACA T T T T T T A - GAA T AAGAA T A T AGGT A T CGA T T T T T T - - GCAAA T AA T
C TGG - AAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T A T A T AA - - - - - - AGCAAA T A T T A TGT T T CAAGT T T CAAA T A T CA T AA T AG
T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T - T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T TGT A T AA T A T AGCAAAAGT TGC T CACCCC T A T AAC T T T T T - - T AAAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T AGAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T AGT
T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T C T A TGGA T TGAAGT A T AAAA T ACCA T T T T A T CGCC T TGT - - AAAAA - - - -
- - - - - - AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T AAC T TGA - - T A - T AAGTGCA T C T T T T C T CGA T AGT T T A T - GT C T CA T T AG
- - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T - AAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T T - - - - - - - - TG - T TGT AA T T T T AA TGAC T AA T T T T T T T T T - - T A T T T T T T
T TGA T AAGT AAAA T T T T T AGT AGC T T T AC T A T AGT T C T T T AAAA T - - - - - ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGAGT C - - A T AA T AACAA T T T TGT CCC T TGGC T T TGTGT T AGT AAGA TGT
T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T TGC T A - - - - - - - AAAA T T AAA T A T A T T T T A T T T T C T T AGTGA T AGGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CACA T AAA - T AAAA T C TGT AACACCGT T AAACAAACGAA - - A T A T A TGAA
T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGGGCGTGT T AGCAAGAA TGT T T TGC T T ACGGGC T T TGA - - T T AGAGCGA
C T A T T T T A T ACAA T T T T C T T AA - - T T T A T T A T A T T T T T T T AAAA T TGT ACACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACAAGA - - - GT T T T T AA T AGC T T T A T T A T AGT T T T T TGAAA T T A T C T ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGA - - - - A T CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGGT T AA T T TGAAAA TGAAAA T A T A T A T TGA T T T T T T T C - AA T A TGGT AA
- - - - - - - A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - T T C TG - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGT T AC T T T T T ACCACAC TGT - AACA T ACAAA
T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGT T TGA T T T AAA T T T AA T A T CA T AA T T T T A T ACC TGGT - - CAA T AACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CCCGAAA T - - - AAAAACAGGACA T A T AAAGC T T A T CAA T - AA T AAGT AAA
T T A T - GAAAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - C T CGA - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T TGACA TGA - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T CGA T AA T T T CA - AA T AAA T AAA
- - - - - AAAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAAAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T TGCAAGAA - - - AAACCAGC T CGGCA T C T T T A T T TGT T T T - - GT A T T AGGA
- - - - - AAGAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T AGTGTGT T - - - AAAAAAGGGA T A T A T ACAGT ACGT C TGT T AGAGAGGGGA
C T A - - - AAGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - T T T T A - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T AAC TGGA TGT A - T AA T AA T T A T A T T T T T CAGT AAA T TGT TGACA T A T CAC
T T T A - - - - - - - - - T T T T - - - - - GT T T T - - - - - TGT T T T T T AGT A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T - AAAAAAAA T T T T CAAAAAA T T TGT T A T AGT T T TGCAA T A T AA T A T ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA - AAAAAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CGA TGT - - - - - - CAAA TGT AA T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - A T AG - - - - -
T AGA T A T AAGTGA T T A T CAAAGGC T T CA T T T T AGT T T T T T A - AA T T A T AAACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA - - AAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T AAGT T T A - - - - - AAA T AAAGA T T T A T A T AGT C - - - - - - - - A - - A T AGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T T T CCGGA T - - - AAGAAAAAAA T A T T T T T T TGT AGA T T T T AAA T A T CGGAA
T T AA - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T - - - - - - - - - - - - AAGCAAAA T CAAA T T T T T AA TGT C T AA - - A T T A T T T AA
T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T T AGGT T A T - - - - AGCCAAGA T AACACC T AAA T AA T T TGC T AC T C T AAAAA
AAAA - AAAAAAAAA T C T CCAAAGC T T CGT T A T AGT A T C T CA - AA T T A T A T ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T A T T T T T T AAAAAGAC T C T CC TGT T T T C T TGAAACGT AA T T CACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT TGTGT
CGAA T ACAA T AAA T T T ACAAAAGC T C T AC T A T - - - CC T C T AAAA T T AGC T ACGGA T T CC TGCACACC TGC T AAAAAGA T CAGGCCA T CC TGA TGGGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGTGC - - - - - - AGGC T CAAGT A TGT T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 14260bp; fragments: 840; full length: 0 (>=12834bp)
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 size: 14984bp; fragments: 813; full length: 0 (>=13485.6bp)
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 size: 3127bp; fragments: 566; full length: 33 (>=2814.3bp)
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