
Start crop Point End crop Point

MSA length = 926
AGT T AGCA T T CACGT CA T C TGTGA T AA T C T TGT T C T AGAAAGT AA T A - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA TGACGAAAACC TGTGAGTGGGT - - - - - - - - T TG - -
CGTGAA T A T T T AAAC - - - - - - - T T T T AA T T T - - - T AAC TGA T T C T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
CA T CAGT A T T AGGGCC - - - - - - T T T T AA T T T A T A T AAACGA T T T ACC T AAAGT AAAA T A T AC TGCGA TGA T T T C T T TGGCACAGTGA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGACCGT CCAGT C - - - - - - - TGAGGCCA T ACACCGCGTGT T T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGAAGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T ACACGA T T T T AAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA TGACGAAAACC TGTGAGTGGGT - - - - - - - - T TG - -
CA TGACCGT CCAGT C - - - - - - - TGAGGCCA T ACACCGCGTGT T T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGAAGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T ACACGA T T T T AAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T A TGT A T T T AAAAAA T T T TGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T TGAGA T CCACA T CGGCGC T C T T A
CA T CAGT A T T AAGGCC - - - - - - T T T T CA T T T A T A T AAACGA T T T ACC T AAAGT AAAA T A T AC TGCGA TGA T T T C T T TGGCACAGTGA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T T C - A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T A T T A T T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T ACC T AAAGT AAAA T A T AC TGCGA TGA T T T C T T TGGCACAGTGA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T CAGT A T T AGGACCA - - - - - AGT C T T T T T AA T T T A T A T AAACGA T T AGAGT AAAA T ACAC TGCGA TGAC T AGT T TGGAGCGC TGC TGTGAGGGTGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT AAGACGCGCGCA T T A T C T A - A TGAA T A T AA T T A T CCAAG
GAAAAGT A T T AGT AA T A - - - - - - - - C T T CC T CA T TGT T AGA T T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGACAAAACGAACGCGCGCCGT A - CAAGACAAAGT CC TGGGAA
- - T TGAA T T T T AGAC T T T T T A - - - T T A T T T TGT T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAA T TGAACAAACAACAAA T A T T T C TGAA TGT A T AC - - - - - - T CGAA
CA - T T TGA TGAGGA T CAA T T T A T A T T T T T T TGTGT C T C T A T T TGAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAC T TGT A T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGC TGACA T T CCCCA T A T AA T T T T AGC TGACGCCGT T T T T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGCGC T T T T A T TGC T T AGAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC T T T TGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGA TGA T TGAA T T T ACAC T AAA T T T TGAC T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - C T AGGGT TGGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGA TGAAC T T - - - - - - - AAA T AAACAAAGT A T T CA - AAGT T TGT T AC T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T CAA T TGA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - AC TGAACA T ACAAA T A T C T T T - - - AGGT A TGAC T C - T T AGA
T - - T AGCGT TGT AAA T A T T T T A T A T T A T T T T A T T T CGAAGGCA T AAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T T C T A T TGT A T T T A T AA T AAA T TGA T TGA T TGA TGA T TGAA T T T CCAAAA T AGAAAGACAGC T T A - C T AGACA T AGT T C - CCGAA
T - T CAGT A T T AGGGC - - - - - - - C T T T AA T T T A T A T AAACGA T T T ACC T AAAGT AAAA T A T AC TGCGA TGA T T T C T T TGGCACAGTGA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T AGT AA T CAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA TGCGA TGT T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T AGT AA T CAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA TGCGA TGT T - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T T T T T T C T T ACACAAA T T TGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T T A TGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA - - A T T T AGT T - - - - - - - - AAAGT A T T T T A T AC T T A TGT CCA T A T T A T T AACGGA T AACA T T C - T T A T C
C - - T AGAA T T AAA T C T AC T C T A T T T T T TGC T A TGCCGC T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGT A T T T T CAA T C T A T CCAAAGAAGCCA - A T AGACAAAACACCGCAAA
- - C TGGTGTGGGAAA - - - T T T A T T T TGTGGTGGGT T CA TGT T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T T T T A T T CA T AA T AAA T TGA T T AA T TGA TGA T C T T A T T A T CGAGA T A T C T A T C T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T A T T ACCCA T ACCC T C T T A T T C T AA T T T A T A T AAA T AA TGT ACG - - CA TGAAGACA TGACACAA T CC T T TGGCCAGTGT T AGA TGCGTGGAA T TGT T - - - - - - - - - - T T T T C T T ACGT ACAA T T AGA T TGT ACA T A T AA T AAA T TGA T TGA T TGA T - AAC T T - T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T AA T - A T A T A
A - - T A TGAGAGAACA T T T T T T A T A T TGA T T TGT A T AAAAA T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T T T T A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGT TGA T TGA - C T AGCAGAAAA T ACAA T T AC T TGT - ACAGACGT T AC T T - T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T ACGC T T TGA TGAA T AAGCGA T A T AGC T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGCACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAAAAAAA T CA T A - - - - C T AA T A T A TGAAC T ACA T T CACAC T A T T T A - - - - - - T A T T A T T T - T T CCA
- - A TGA T A TGCGTGGCA T - - - - AA TGA T A T T ACA T AAAACC T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGCACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA TGGA T - GC TGA T TGA T C T AACGAA T C T A T CACGT A T T T C T - T TGGT T T TGA T T T CC T A T C
- - - T A T TGC TGGAAA T - - - - - - - - - CAA T A T CGT T AAGAA T T AC - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGTGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T TGAC T AA T ACA T AGT T C T T CC T T AGACC T T CAC T T T T T T - - - GACCGT T A T TG - T CCGA
C - - T CAAA T AGGAA T T A T C T T A - - - T T T T T T AAA T TGGCGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T TGTGT ACAA T TGT A T T A T A T T CA T AA T AAA T TGA T TGA T TGA T - - - - - - - - - T CAAAAA T AGACAGA T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - T A T CA T TGT AAA T A T T T T AAA T TGT T T T CCC TGAAAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAGAA TGCC T A T A T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T CAGTGC T AAGGCCA - - - - - - - - - - A T T T A T A T AAACGA T T T ACC T AAAGT AAA T T A T AC TGCGA TGA T T T C T T TGGCAGAGTGA TGTGAAGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T A T A T A T A T A T A T AA - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - A T T T - - - - - - - - AAC TGA T T A TGCA T A TGAGCA T TGC TGT - - - - -
CA T CAC T A T T AGGACCA - - - - - T T T T AA T C T A T A T AAAAGA T T T A T C T AAAGT AAAA T A T AC TGCGA T CGT T T C T T TGGCACAGCGA TGTGAGGT T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT A T T C T T AAAAGACC T AAAA T T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCCAGT A T TGGGTGT - - - - - - CA T T T CCGCAC T CGAGCAA TGCGACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGT T A TGT ACAA T TGT A T TGT A T T CA T AA T AAA T TGA T A T AAA T A T - A T A T A - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 926bp; fragments: 26; full length: 0 (>=833.4bp)
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 size: 1400bp; fragments: 28; full length: 0 (>=1260bp)
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 size: 1103bp; fragments: 34; full length: 2 (>=992.7bp)
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