
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1030
- - - - - - - - - - - - - A T A T - - TGA T AA TGACAGT A T CAAA T TGT T AA - T T T T T AAAGGT AC T T T T AGA TGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAA T T T AAG - - - - T - - - - - - - - - - A TGAAAC TGAAAC TGAACAGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAA - GT ACCCGAACA T A - - TGT T T A T T T TGT AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AGACGT AGAAA T A T - - TGA T AA TGACAGT A T CAAA T TGT T AA - T T T T T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAA T T T AAG - - - - T - - - - - - - - - - A TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAA - GT ACC TGAACA T A - - - - T T T A T A T TGT AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAAGT T AAAAA - - - - - - C TGGAAAACA T CCA T TGT AC T T C T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGGAGGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T C - T C T T TGCC T AA T T CA T T AGACGACAACAC TGT A T T T CA T T A T - - - - - T
- - - - - GC T T AGAG - - - - - - T AACGAAAAAGA T AAAA T T T T - - - AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - C T AAAAC T AAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC T AACCGT C T AAAA T T ACC T T CA T T AA TGCGT T C - T C T T AAGGAAC TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACA T CAAAGG - - - - GT C T ACGT T A T AAAAA T T T TGT CGC T AAA T AA T T AAAGGT AC T T T T AGGCGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T CAG - - - - T - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AGAAGT ACC T T T - - - - - - T TGT TGT T ACAAGAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAAC TGAAAG - - - - GT T T AAAAAAGGAA T AA TGTGT AC - - - - - CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T - - - - - - A T T T AGCAAC TGA T ACAAAAAAA T CCA T CCCCA T T T - - - - - - C
ACAAAAC TGAAAG - - - - GT T T AAAAAAGGAA T AA TGTGT AC - - - - - CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T - - - - - - A T T T AGCAAC TGA T ACAAAAAAA T CCA T CCCCA T T T - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AC T TGT - AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AACAGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC T AACCGT C T AAAAGT ACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCA T C T AAAAGT ACC T T AA - - - - - C TGT T AC T A T T ACCA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CCCGT A T A TGC - - - - - - AAACACAAA T AC T AC T A TGT T C T T - - - - T T A T AAAGGT AC T T T T AGACGGCCAGT T CAGT T T C TGT T CAGT T T C - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - AAC TGACACAAAACGGAAAAC TGAAC TGAC TGT T T AAAAA T AA T A T C - T T CAA - - - - - - GT A T T TGCA T A T AA - - - - - - - - ACA T - - - - - - - - - - -
AAAA T A T T TGGCA - - - C - - CC T AGAAAAAA T AA T T - - - - - - T T AAA - A T A T T AAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T CAG - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGAAAAACAGAAC TGACCC T C T AAAAGT ACC T T T A T T T AGA T C TGA T T A T AC T AC TGCGAAAAC TGAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGA T C T - ACCGT C T AAAAGT ACC T T AA - - - - - - - - - - - CCA T T ACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC T AAAAC TGAACGGAAGCC T AAAC TGA T CGT C T AAAAGT A T C T T AA T T CCAA TGCCAGCA T T AAAAAGT TGA T A T C T AC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGCAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGA T TGT C T AAAAGT T CA TGT A T T T AGGT A T AA TGA T T AAAAGCCCAGCC T CGAA T CAA T T T A T - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAAACC TGAAC TGGCCGT CAAAAAGT ACC T AAGC T ACAACC T TGT A T T T CAGGAAGT AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A - - C - - T AC T AA TGAGCCACCC T CGT T C - - AAA T - - - - - AAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T T AGT T T CCGT T T AGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACAGAAAA T TGAAC TGGGC - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CAGGT T T T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGTGC T T T T A T T T AAA T T CCAGA T C T AAAA TGA T TGCA T T TGT T T ACA T T TGT AAA - A
T CCAAA T ACCAAA - - - - - - T T A TGAGAAAAC TGA TGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC T T AAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T ACACAAA T AC T T T AAA T T AGACGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T T AGGC T T - - - - - - - - C T T T T AGA TGA T CAGT T CAC T T T CCGT T AAGT A T CAGA T T T - - - - - - - - - - - CAGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAGC TGACCGT C T AAAAGT ACAA T AACAAAAAAACCA T C T A T CAAAGAA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGA T T C T T AAAG - - - - ACGAC T TGAAAA T T T A T AAA TGT C T T AGA T T T C T AA TGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - C TGAGAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A T T TGAACA T T T - - - - T AAAACA T AAAAA T AAAA T T AAA T T T T T AAA T C
AGCA T ACACAGACGCGT - - T AACAGGAAAGC T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T AGACGGT T AGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A TGT T - A T A T T AGT CA T CA T A T A T T T A TGT AGGT A T T T A T T T T - T AA T -
T TGA T T C T T AAAG - - - - ACGAC TGGAAAGT T T A T AAA TGT C T T AGA T T T C T AA TGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - C TGAGAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGGCCGT C T AAAAGT ACC T T T A T T TGAACA T T T A T T T T T AAAAA T AAAAA T AAAA T T AAA T T T T T AAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT AAAGT AC T T T T AGACGGT CAGT T T AGT T T CCGT T T AGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGGAAAC TGAAC TGACCGT CAAAAAGT ACC T T T - T T C T A - - - - - - T T T TGGAAAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAA T C T AA - - - T A T - - T A T TGACA T TGT AAGA - - - - - - T CAA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGA T CGT C T AAAAGT ACC T T T A T A TGCA T C TGA T TGT CAAAA T C T AAACA TGGC T T C - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AC T CAAAA - T A T - - - AA T AAAAAGAGAA T T T T A T AA T T AAA TGA T T AAAGGCCC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T C TGT T CAGT T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A T T AGA - - - - - - - - CA TGACAAACCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGT AC T T T T TGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T - - - - A T T T C - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAAAGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT A TGT ACA T T T AA - - - - - - - T A T TGAAAGC TGAAA T T TGGT T T A T AGGT - GT AA - -
AAAAAA TGT T AAA - - - - - - T T AAGA T AAAACAGCCAC T T T T T CCA T TGT A T ACAGGT AC T T T T A T ACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T CAG - - - - T - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAA - - - - AAC TGGCAGT C T AAAAGT ACC T T AA T C T CAA T A T AA T T A T T AAA T TGT T A T T A T T A T T A T ACA T T T T T - - - - A
T A T CAA TGAAAAG - - - - - - T T A T AGGGAAACGAACCAGTGT C TGGA - - - - - - - - - - CACC T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T TGGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TG - - - - - - AAAC TGAAC TGAC TGT T T AAAAGT ACCC T AA T A T T AA T A T T T T AA T AAAAA T T CAAAAGT CAA T C T ACC T T - - - - - - - -
AGAAAA T T AAAAAA T A T - - C T A TGGT AA T A T AA T T T TGT T T T T A T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGT AACC TGAACCGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T TG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T T AGGAA T ACAAACACC T AAAGGTGC T T T T AGACGGT CAGT T T AGT T T CCGT T CAGT T T CAGA T T C T - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC - - - - CGAAAAAC TGAAC TGACCC T C T AAAAGT ACC T T AA T AA T T A T T C T A T T AC T AGAGAGAGT AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA T AACAACA T C TGA T C T T T AAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACAGT C T AAAGGTGCACCAAAAAACAGGT AAAGT T TGAGA T T T T AA T A T T AA T - - - - A T T AA T T AA T A
GGT AGA T T AAAAGAGA T - - T AA T A T AGAAGCGT C T T TGGC T T AAAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCGT T CAGT T T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC T A T C T A T C - AAAA T T AC T T T T A T A T CA - GC T CC T TGA T T AAAAA T T AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAAA T AC TGA TGAA T T T T T AACC TGC T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T C TGT T CAGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - GAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T C T A T T CAACCGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAC TGAAAC T AAACAGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT A TGCC T T - - - - - - T A T T AAAAAAAAACAA T A T AAA TGAAA - - - - - - - - - - - AAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAGCCACGGC T CCGT T T TG - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAA T T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGAAAC TGAACGGAAACC T AAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - T AC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCA T C T AAAAGT ACC T T AA - - - - - - - - T AGT AAC T AAACAACAAAAGGACAAA T T T A T T T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AAGA T CA T AA T T A TGGT T T T CAA TGT T T T AAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CA T T - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - GAAC TGAAAC TGAACGAAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT A T C T T T AC T T AAA TGT T T T T T A T AAGGT AGGTGAGT CGA T T CA T AAA T T T AAGT -
T A TGCA T ACAAAAGAGT A T T AA TGA T AA T A TGGT T ACGT CA T TGAC T CAC T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T T AGT T T C TGT T CAGT T T C - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGAAAC TGAACGT AAACC TGAAC TGACC T T C T AAAAGT ACC T T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAAA T A T AGAA - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAC T T CAAAGA T A T - - T AAAAAGAA T A T AAA T A T A T T T - - - - - - CGT T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CAGT T CAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT AC T T T AA T T TGC - - - T TGT AAC T AAGT T T TGGAC T T AGACA T A T A T T T T C - CA T -
GA T AAGT T CAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T TGAACGT T AC T AC T T AAC T AAAGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCA T A T T T CACG - CA T - - - - - - - - - TGAAGCGT T A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAACCGACCGT C T AAA T A T ACC T T - A TGT T AGT A T T A TGT ACAAAACGA T T AAA T CAA T T T AAGC T C T T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AGAAGT ACC T T AA TGC T AACGCAGT AGGTGACA TGCAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCGGGAA T AGAAAAC T A T T AACAAC TGTGAA T TGC T AC T T TGAAA T T T A - - - - - - - - - - - T A T T A TGA T CAGT T CAGT T T CCGT T T AGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGGAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - C T CAAAC TGAAAC TGAACGGAAGCC TGAAC TGACCGT C T AAAAG - - - - - - T - T ACCA - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAAC T TGAA T - T ACA TGT C T AGGAAAAAAAA TGGGA T T - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAAA T TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T A - - - - - - ACAC TGCAGCAAAAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACAAAAAAC TGAAC T AACCGT CCAAAAGT ACC T T T A T T T CAA TGACA T T TGT CAAA T A TGAGT T T T CAGT CA T A T T A T - ACGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAC TGAAAC TGAACAGAAAAC TGAAC T AA T CGT C T AAAAGT ACC T T T A T T T CAA TGACA T T TGT CACA T A T CAGTGT T CAGT CA T A T T A T - ACGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGAA T AC TGAAC TGACCA T C T AAAGGT ACC T T T A - - - - A - - - - - - - AGA T T AAA T A TGT A T T T TGC T A T A T A T T T T T ACAC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAA T T AAAAAA T A T - - C T A TGGT AA T A T AA T T T TGT T T T T A T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T AACC TGAACCGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T TG - - - - - -
AGCA T A T T T CACG - CA T - - - - - - - - - TGAAGCGT TGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAACCGACCGT C T AAA T A T ACC T T - A TGT T AGT A T T A TGT ACAAAACGA T T AAA T CAA T T T AAGC T C T T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAAC TGA T CGT CCAAAAGTGCC T T T A - - - - - A T A T T AA T T T AGAGACACCAAAA T CAA T CAA T A T T T T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAC TGAAAC T AAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT AC T T T AA - - - - - - - - - - - CAA T T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT AGA T AACGTGA T - - T TGTGGA T AAAA TGT TGT A T T A T T AGA TGT T T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T TGGT T CAGT T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AAGTGAAAC TGAA TGGAAAAC TGAA T TGACCGT C T AAAAGT ACC T T AAAGA T AA T AAGA T A T T CA T AA T A T CCACA - GAAC T TGTGT CC T T A T A - -
ACAA T A T AAAAAA - - - - A T ACACAAAAGT ACGAAAA T A T A T T T AAAC T T T T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T T AGAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T A T AAAAAA - - - - A T ACACAAAAGT ACGAAAA T A T A T T T AAAC T T T T AAAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T T AGAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAA T AGAGAA - - - - - - AGA T AACAAAAACAGCAAA TGA T AAAGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - CACAGA T A T AA TGA T A T AAA T ACAAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T AAAAA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGT AC TGACCA T C T AAAAC T CCC T T T A T T T TGT T A T T ACAGGCAA TGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGT T CAGT TGC TGT T T AGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - C TGAAA T TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGTGAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAC TGT - - - - - -
AAAA T A T T TGGCA - - - C - - CC T AGAAAAAA T AA T T - - - - - - T T AAA - A T A T T AAGGT AC T T T T AGACGGT CAGT T CAGT T T CCGT T CAGT T T CAG - - - - T - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGAAAAACAGAAC TGACCC T C T AAAAGT ACC T T T A T T T AGA T C TGA T T A T AC T AC TGCGAAAAC TGACAC TGAC TGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAACGGAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAAC TGAACGGAAACC TGAACG - - CCGT C T AAAAA T ACC T T T - T T CAA - - - - - - CGA T T AAAGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAC TGAAAC TGAAAGGT AAAC TGAAC TGACCGT C TGAAAGT ACC T T T - - - - - - A TGT T ACCA TGAAAGT AAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGCAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGA T CGT C T AAAAGT T CA TGT A T T T AGGT A T AA TGA T T AAAAGCCCAGCC T CGAA T CAA T T T A T - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAAAACC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT A T C T T AA T T T T AACGT AAA TGT T T AAGT A T A T AAGT A T ACAACCA T T A T - - - - - -
AGGGCACC T AGGG - - - - - - T T AGGGGAGGT CGGT T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CCGT T T AGT T T CAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGGAA T A T TGC T A T T A T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AA T T CAAAC - - - - - - - AAC TGAAAAA T T AACGAA T T C T T AAA - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC T AAAC TGACCGT C T AAAAGT ACCA TG - TGTG - - - - - - - CAGT T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAACCA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAAC TGAAAC TGAACGGAAAAC TGAAC TGACCGT C T AAAAGT ACC T T T A TGT AAGT T T T A - - - - - - ACAAC T AAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T ACAAAAA T A T - - - - - - - - - T C T A T AAC T - - - - - - T CAAA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGG - T T T T A T AGA T AAAA T AC T AAAA TGT T T ACCCA T T T T T AA T T -
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 size: 1030bp; fragments: 269; full length: 0 (>=927bp)
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 size: 1394bp; fragments: 167; full length: 0 (>=1254.6bp)
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 size: 459bp; fragments: 100; full length: 13 (>=413.1bp)
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Dotplot
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