
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1855
GT A T T T T C T AAGT CGAA T A T A T C T T T A T A TGAAGCACAAAACCAAAGCAA T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AAGAACAGT T ACGT A T A TGTGT - - - - - - - - - - AACGAC T T CAGC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGG - - C T AAACGT T AAGA T T T CC T AA T CAA T TGT T - - - - - - GGT T AAAGAA TG
AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - GGT ACA T AAA T T T T AGAAA T CA TGT A - T T T T CCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC TGGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGT T CAC TGGG - - C T AAAAAA T T AAGT T - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAAAA T T
ACGA T A T T T T AA T T AAA - - - - C T T T CGT T T AAAA - - - GAAAA T CAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGCC - - - - - - - - - T T AA T AA - T TGAA T T T AC T AC T T T A T TGT CA T AAAAAA T T AAAA T T C T
ACGA T A T T T T AA T T AAA - - - - C T T T CGT T T AAAA - - - GAAAA T CAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAAC TGAC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T CAAAAC T AGT A T T T T AC TGT T AA T TGT AC T ACAAGAGCAAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AC T AAACA T T T CCA T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGAAC T TGAAACCAAAA T T - - - - - AC T ACGCGT T CAGA T T T T A T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CA T C T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CA T T CGGT T - - - - - AA T T AAAAC T T T T T AACCAA T CACCGT - - - - T A T T A T AAA T T T
T T A T T T T T C T A T T T AAA T T T A T CCCA T CAAAGAGA T CGAAA T CGGCAAAA - - - GCCAGTGAGCAAA T T TGT CACA T T TGT T AACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T AA - - - CA T C TGT T T T ACC T A T A T A T CCA T ACACA TGAA T AACA
C T A T TGA T ACAC - - - - - T T CACGCCGGT T CGAGACCGGA TGA T A TGGGA - - - - CCCAC TGAGCAA T T T AGT CACA T T T AGGAACAGTGACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGCCCA T T TGT TGAA TGT T T C T T C T T C TGA T TGACAAAA T C T ACACAA - - - CCCAGTGAGCAAA T C TGT CACA T T T AGAAACA T T T ACA TGT C T ACC T - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAAGAA T AAAA TGC T CAC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T CCGT AA T C T T AAG - - - - T T T TGA T TGC T AGAGC T A T AAC T AGA T AA T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - T AAAAA - - - AAA T T T T C - - C T CAAA T A T T T AGAAA T T C T AAAAA T CC
AAA T CCA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T AGACAA T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - T AAAAA - - - AAA T T T T C - - C T CAAA T A T T T AGAAA T T C T AAAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT AAGAAAGT T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T A T AACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGAA T T AAAGA - - - - - - - - T T T T T - - - - AA T A T T T T CCAGGT C TGT ACAACG
T AA T T T T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T AAA T T A - - - - CCCAGTGAA - - A T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGAAA T AAAA TGC T CAC TGGGT A - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - AGT AAGCGCCA T T AAAAAA T AAAGAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAC T T T T T TG - - - - - - - - - - - T T T AC T T T AGAAGCAAAAA T AAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CC T CAAGGAA T AAAA TGC T CAC TGG - - - - - AAAAGT T AAAA T T T T C T - AC T AAAA T CC - - - - - - GAA TGAAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA T T ACAAAC T AAAAA - CAACCCAGTGAGCAA T T T T A T CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T C T TGT AA - - - CAAAGT AAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAA T AGT T ACGT A T C TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T A T T AC - - - - - T A T T T C T T CA T AAAA TGT CCGAAA T T T T CA TGT T T ACCCAGTGAGCAA T T T A T T CACA T T T AAGAACAGT T AC T T A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AC TGT AC T A T A T A T T TGAA T - - - -
- - AAC T AC T T T A - - - - - - - - A T T T T T ACCAA - - - - C T AA T AA TGGACGC - - - - GCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGC T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AG - - - TGA T T T T T T T T AA T T T T AA T CGGTG
A T AA T T T C T T TG - - - - - GAA T T C T T AAAA T AACAGGAAAAAA T AA T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T ACACA T T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T T T T A T T T AGCAAGA T T AA T T T C - T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACC T T T AACAACAA T T ACGT A T C TGTGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - AGT T AAAGT T T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGAAGGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT A T ACGCCAA - - - CCCAGT AAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T T TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T C T CGT T A T ACAGAC T AAAGAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCACAA T A T C TGCA TG - C T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAA - - - - - - CGT A T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T A T T T T C T TG - - - - - GGCC T C T TGGCAAAAA T CGCAGAAACCA T T C T - - - - CCCAGTGAGCAA T A T TGT T ACA T T T AGGAACCGT T ACGT A T C TGC - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAAA T T C T T C T T AGACAACGAA T T
T T AGT T T T A T T - C T A - - - GT T T T T T T AA T TGA T T C T C T T AAA T T ACA T AA T T - CCCA T TGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAG - T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGACCC TGT AG - - - - - TGAAAA T T TGC T T ACAACA T AAAAAGTGGGT CG - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T TGGGAACAGC T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - GT AAA T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T AAA T T A - - - - CCCAGTGAA - - A T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGAAA T AAAA TGC T CAC TGGGT A - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - AGT AAGCGCCA T T AAAAAA T AAAGAAGA
GAGA T T T CGCAA T T AGT CGCA T T T T AGGCAAAAAC T CGGT AACC TGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T T TGT T A - - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT T ACA T T T AGGAACAGC T AAGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CCCC T AGAA T ACA T T T CCC T AAGGAACGAAA TGC T CAC TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T TGAGT T T TGT AAAAAC T CGAAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AACA TGC T CGC TGGGA T T CGAAAA - - - AGAGT A T TGT T T T T ACC T T T A T T T T TGT CAAAGAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AACA TGC T CGC TGGGA T T CGAAAA - - - AGAGT A T TGT T T T T ACC T T T A T T T T TGT CAAAGAAACA
ACAACA T T T AAG - - - - - TGT A T T A T T T T TGAACAGT T AA T A T T T AGT T AA - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAAGAA T AAAA TGC T CAC TGGG - - - - AAACA T T AAAA T T T T T T - A T T T A T T T T T ACAA T T T T T T AAGT AGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGA T CACA T T T CCC T AAAGAA T AAAA TGC T CAC TGGGA T T T AAAAA T T AAGA T T CC T C T T A T CA T CA T AACAAA T A T C TGAAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T AACAGA T T AAAA T C T AC T AAA T AGCCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACGG - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT A T T A T T AA T T T AA T AGT T T C T CGC T A T A T AAC T AC T T ACAAGGT AA T T T CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGAAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CACAGGGT A T T AAACG - - - AAA T T T T T T T T AC T ACC T C TGAACAAAACCAA T AGA T A
T CA T CCC T TGAAA T CA T AC T T TGTGT C T T T AGGGA T TGGAAGCAAAA T A T T CACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGC T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGAA T AGTGCAGA - - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA - - - AA T T T A T T T T T T T TGT T T C T C T T TGAA T T TGAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGTGAGC T A T T T TGT CAGA T T T AGCAACAGT T A TGT AAC TGT TG - - - - - - - - - - AGCGACGT CACC T AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - A T AC T T CGAGGT T T T T T AA T T T AAAGT AA T AAA TGGC T AAAAACGG
A T AAA T TGT T T A - - - - - TGT A T T T C T T T T CAAGT AGCAGT A T CCAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T T TGGAAC T T T T ACGT A T C TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCCAAAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T - - - - - - - - T CA T C T AAGT T T ACC TGGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CAAA T T T TGGAACAGT T ACA T A T C TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG - - - - - AAA T T C T TG - ACCGCA TG - T T ACAA T T T CAAA T AAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AAAA T A T T C T AAGA T A T AAAGAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AAAA T A T T C T AAGA T A T AAAGAAA T A
C T T ACGT TGT TG - - - - - T A T AC T CC T T T T ACAGCC T CGAAGAA T T T ACGA T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGTGAGA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGA T T TGC TGGT CAA TGGT CGC T ACGCCAAAA T ACCAGT AC T T ACAAA T T T A T CCA T TGAGCAA T T T TGT T ACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAC T CACCCC - - - - - AC T A T T T A T A T T T T T CAGA T AAAAAACGTGGT T - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACC T T T AGGAACAGT T AC T T A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T AAAAAA TGAAA T T TGC T T AA T T ACCCAGCGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C T ACGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAAC T CA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGC T T T AGAAA T CAGAA T T T T T T - ACCAAAA T T C T T ACA T T TGCAAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CGC TGGGCA - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T A T A T AGT ACCA T A T T AAGGT A T CAGACG
A TGGT TGT T T T T - - - - - - - T AC T C T AAC T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGAAA - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAGT A TGT AG - - - - - - - - - T T T T CAGT TGAAA - T T AA T AAACA T T T AA T T ACCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGCA T C T ACGT - - - - - - - - - - AACGACGT CA T C T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGT T - - - AAAA T T T AGA T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAGCACA TGT CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGT T T TGTGGA T T AA TGGT T T T CCAAAAAC T A T T T T T CGGGCGT AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCCCCC T CAAGC T CCCGAA T AGACACGAA TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T T TGT T A - - - - CCCAGTGAGCAA T T T TGT T ACA T T T AGGAACAGC T AAGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CCCC T AGAA T ACA T T T CCC T AAGGAACGAAA TGC T CAC TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T TGAGT T T TGT AAAAAC T CGAAA - - - -
A T AA T T T AGC T A T AA T AA TGT T CA T T A T T TGT T CAGT AA T AC TGAA T CAA - - - CCCAA TGAGCAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAAGT CAAAA T T - - - - - A T A T ACAA T AGCCGGCAAGT AAACA T TG
A T AAC T T T T T TG - - - - - - - - - - - T T T AC T T T AGAAGCAAAAA T AAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CC T CAAGGAA T AAAA TGC T CAC TGG - - - - - AAAAGT T AAAA T T T T C T - AC T AAAA T CC - - - - - - GAA TGAAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T AGAACACA T T T CCC T AAGGAA T AA - A T T C T CAC TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACGT CACGT AAAACACA T T T AC T T AAAGAA T AAAA TGC T CAC TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - AAAGCC TGCCAA T ACC T A T CAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT AAGAAAGT T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CACC T A T AACACA T T T CCC T AAGGAA T AAAA TGC T CAC TGGGAA T T AAAGA - - - - - - - - T T T T T - - - - AA T A T T T T CCAGGT C TGT ACAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGT AGT - - - T T CAGTGAGAAA T T T TGT CACA T T T AGGAACAGT T ACGT A T C TGCGT - - - - - - - - - - AACGACGT CA T C T AGAACACA T T T ACC T AAGGAA T AA T A TGC T CAC TGGGA T - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - C TGT A T T T T T C T A T AGCAC TGA TG - - - -
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 size: 1855bp; fragments: 1099; full length: 0 (>=1669.5bp)
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 size: 2222bp; fragments: 723; full length: 0 (>=1999.8bp)
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 size: 1863bp; fragments: 1230; full length: 3 (>=1676.7bp)
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