
Start crop Point End crop Point

MSA length = 988
TGGT AGACAAAAGCA T ACC T T ACGCCC T ACA TGT T T T A T ACA T AAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGT TGT A T C T T T A T T T T AAGTGAGA T AACCC T A T T TGCAC T AC TG - GACACAC TGT AGAGAGCAGAGT - T T T C T T T A T T A T A T T T A TGT A T A T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGACA T T T TGTGT A T AAGGC TGT T T T T TGA - AC T T T AA T AAAAAA T CGC
T TGT AA T TGAA T C T - - - - - - - - - - - CCGGT A T T T AA T AAAGA T T AGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T C T T T A T AA T AAGCAAGA T AACCC T AA T TGCACCAAAA TGGGACAC T C TGT AGAA T ACGT T T T T A T AC T A T CACGCC T CAC T AAAGCAC
GTGT TGCGT A T AA T C T A T T AAA TGC T T CCAAC T CA T T AAAAA T A T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA TGT T C T A T T T T AA T AA T AAGCGAGA T A T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - T CACAGCC T A T T CA T T AGCAC - CCA T C T T A - - - - - - - - - - - GAAAC T C T
T A T T AAAAAAA T A T TGT ACAAGCGT C T CA T T T TGGT TGCAAA T A - - - - - - T A T TGC T T A T T A T AAAGC T AGAA T TGCGT T T T AAGC T AC T TGAAAGAAA T - - - - - - - - - - CCCA TGT AC TGT C T T T A T AA T AAGCAAGA T AACC T T A T T TGGA T CAAAA TGGGACAC T C TGAA T A T - - - - - C - TGGTGA T A T T TGT AA T AGAGGT A T T AG
GT AAGT CCAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T T AAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGT T C T A T C T T T A T AA T AAGT T AGA T AA T CC T T T T TGCAAAAA T A TGGAACA T T T T C TGT ACAGGC T T T T T C TGT T T T T A T T ACCAAAAA T A T CGT
T TGT AGA T T AAAA T T T T T T AAA T AGCAAA T AC T T T T CGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGT T C T A T C T T T A T CA T AAGCAAGA T AACC T T A T T TGGACCAAAA TGGGACACACGA T A T A T T A - - - T - T T A T A T T A - - - - - - - - - - - - A T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - T CA T T AAA T CGCCGT T T T TGAGT AA T A T AAA TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACGACA T T A T CGAA T A T TGT T T T T T CC T ACA T T T A T TGCCCAAA T TGT
- - - T AAA T AAAAA T C T A T T AAA T C TGGTGT T CCGGT CGAAAACGGAGCAGTGT TGT T T A T T A T AA T T A T AGAA T T ACA T T T T AAGC T AC T T T CAAAAG - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T A T CCAA TGAC - - - - - - - - - - - ACGT CA T TGCGT A T ACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T A T T A TG - - - C - - - - - CCAGT T TGA T CA T
AGGT AA TGAAAAAGA T AGTGGA T C T AC T AAC TGGACCAGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T C T T T A T AA T AAGCGAGAGAGCA T T A T T TGT ACCAAAA TGGGAC T C T C T ACAC T AAACA T T - - - - - - - - - - C T T T AGT AAAAA T A T AGT
A T A T C T T TGT A T A T ACAG - - AGTGT CCCA T T TGCAC - - - - - A TGAGGC T - T A T TGC T T AC T A T AA TGA T A T AA T TGCGT T T T ACGC T AC T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC TGA T T C T A T T T AAAAAAGC - T T T CA T T A - - - - - - - AAAGTGGAA T A T
GGGCAA T CA TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CC T TGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - T A T T T T T A T AA T AAACCAGAAAACCC T AA T TGCACCAAAA TGGT ACAC T C TGT ACAGGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAGTGAAAA T - - T CCA T A T AC T AGT AAC TGT T TGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A T T T TGT C T A T - - - - - T - T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - A T A T A T A
AAGT A T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T C T AAAA T AAAA T T T AGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T T A - - ACGC T CAGACAA TGCCC
- - - - - AA T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGC TGC T T T CA T AGT A TGT TGT T TGC T TGT A T T AAAAAAAAAACA T A T
ACA T AAC T T CGT A T T T AC T AGA T CC T C T A T T T TGA T TGCAAAAGAGGGT - T T T TGC T T AA T A T AAAGGT AGAA T T ACGTGT T AAGC T AC T T CAAA T AAAA - - - - - - - - - - CCCAAGT T T T A T C T A T A T AAAAAGCGAGA T AA T T C T A T T T CCACCAAAA TG - - - T AC T C T A T A - - - - - - - - T - T C T CCCCG - A T TGAGT T AAACAAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGTGCCA T C T T T A T AA T AAACGAGA T AACCC T A T T TGCACCAAAA TGGGACAC TGTGT ACAA TGAGAC T T T T T A T - - - T CC T A T ACAACA T T AGT A
T T ACAACCAAAAA T CCA T T A T ACC T - - - - - - - - - - - - AGAAGT AAA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACA T T C T T T AAACCACGA T - - - - - - - - - - AGCC T AAACAAAGAC T AG
- - - - - - - - - AAAA T - - T CCA T A T AGT AGT AAC TGT T TGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGT T T A T - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A
T CGCAAGCAAGGGGCGA T CA T A TGC T T T T C T T T AGT TGCGACCACAGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGACC T T AAACAGAAAA T T - T T A T T T T T - T T AAACCAGGCAGGT T C T
A T A T T A T T A T T TGT ACAG - - AC TGT CCCA T T T T CA T T T CAAA TGAGGGT - T A T T CC T T A T T A T AAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT C T T T CC T T T T T AAAAAAA - - T T ACGT T A - T CC T T CAAAA T AACA T AC
A T T T AGA T TGGAA T T TGT T - - - - - - - - - GT T T T T T T T T - - - - - GGGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAA T T T C T A T C T T T A T AA T AAGCGAAA T AACCC T A T T TGCA T T T A T T TGT CACAC T C T A T A TGGT AAAG - - T T A T T A T A - C T T ACGT AAGTGAA T T C -
TGCC T AA TGAAC T T - - - - - - - - - - - ACCGTGT T T T C T ACAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAACC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGTGACAAA T AAA T CGT TGAGTGT CCCA T T T TGT T T ACAAA TGAGGGT A T A T TGC T T A T T A T AAAGA T AGAA T TGCGT T T T AAGC T AC T A T AAAGAAAA - - - - - - - - - - CCGAAGT T C T A T CC T AA T AA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGCAC T C TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAC TGAGT AAA T T T A
- - - - - - - - - - - AA T T T A T T CAAAG - - - - A T T T T T T C T A - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T AGC T C T A T C T T T A T AA T AAGCGAGAAAAC T T T A T T TGCACCAAAA TGT AACAC T T TGT ACAA T AAA - - - T T A - - - - - - C T CAAC T AAA T AA T T T T -
T AAC TGACGAAAGCGT AC T AAAAGC T T T A T ACCC T AAGGGGGTGAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T CAA T C T T T A T AA T AAGCGAGA - - ACCC T A T T TGCACCAAAA TGGGACCC T C TGT ACAA TGC TG - - T T A T A T T - - AGT AAAAAAA TGCAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCC T C T T AGGGGT TGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAA T T C T A TGT T T A T AA T T AGCGAGACAACCC T A T T TGT T C T C - - - - T TGACAC T C TGT ACGGCA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAA
CCGAAACCGAA T T T T CGGCC TGC T C T C TGT T T TGGCCGAAACCAAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGCGA - T A T CA T TGAGAAAA T T T T
TGGT AAA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGT T T TGC T T T CA T AA T AAGCGAGA T AAC T T T A T T TGCA T CAAAA TGGAAGACCC T C T A T ACGG - - - - - - T A T ACAA - - - - - - - - - AAAAGGT T AG
A T T CC T C T AA T AAA T TGA T T AA TGGCCCCAA TGGT T TGGACCCCAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T C T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACAC T AC T T AAA T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAAAA T CG
T CACGAAGGAGAA T C TGT TGAAA T T T C T A TGTGCCA T AA T AA T A TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T C T T T A T AA T AAGCGAAA T ACCCC T A T T TGCGCCAAAA TGGGACAA T C T A T A T AA T CGT C T T T T T T T T AA - - - - - - - - T AGAAAAC TGC
AGGT AA T TGAAGAA - - - - - - - - - - - T C T T T C T C T T T A T TGCGACAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T T T T T A T AA T AAGCGAGA T AAC T CGA T T TGCACCAAAA T AGGACAC T C T A T A T A T AA T AA T T T T CA T C T A - C T T TGACAAAAG - - - - CC
T TGC TGAACAA T A T A T A T CGAA TGT T CCA T T T T CGT TGCACA TGGGGGC - T A T TGC T T A T T A T AAAGA T AGAA T TGCGT T T T AACC T A T T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - GCCAAGT T C T A T C T T T A T AAAAAACAAGA T A T CCC T A T T TGCACCGCAA TGAGACAC T T TGT ACACA T T AA T - T T A T T T T A - GA T AAACAAA T AA T AAGA
T AAAAAA TGAA T ACA T A T C TGA T A T A T T T T A T T AA T TGTGAAACAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAA T ACGAAAGC T - -
CCGCCGGT CA T T T TGACCGAGGCGC T T T A T T A TGT C T CAAAAGTGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AAGT T C T A T C T T T A T AA T AAGCGAGA T AACCCAGT T TGCACCAAAA TGGGACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T AAAA TGTGGTGC
A T ACA T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAA T T AAAAAC TGGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A T C T T T A TGA T T AGC T AGA T AACCC T C T T CGCAC T A - - - - AAAA T C T CA T T CA T ACAA T A T T - A T T CA T CA - - - - CA T TGA T AAAAAACG
AAGTGA T T AAGAAA TGCC TGAA T T T T T T A T T T ACA T AACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAGT T T AA T T T T TGT AA T AACCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGACAC T C TGT ACAC - - - - - - - C T AAA T T A - T T T A T AAGT T T A T CA T AC
AAC T T C T CGAGT T C T TGC - - GA T T C T CGT T T T CGAA T T CAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T T AGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T C
TGA T TGAAAAA T AAACGGCG - - - - - T CCAGT TGGA T TGGAAA TGACGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACCGT C TGT ACCCAGC T AC - T T CGCAAA - AGT CAA TGAA TGAA T AAA
T AA T A T T T AAA T AAAAAA T AAAAAGT A TGTGA T T A T CA TGCA TGTGCA T ACA T TGC T T A T T A T AAAGA T AGAACCGCGT T T T TGGC T AC T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - T T CAAGT T C T A T C T T T A T AA T AAAC - AAAAC T C T C T AA T TGCACCACAA TGGGACAC - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - T TGACA T AGAA T A T ACGAG
CAACAA T TGA TGACGT AGT AAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACA T TGC T T A T T A T AAAGA T AGAACCGCGT T T T TGGC T AC T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - T T CAAGT T C TGTGT T T A T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGACAC T C TGT A T A T - - - - - T - - - - - - - - - T TGACA TGGAA T A T ACGAG
A T ACCCA T AAAAA T T TGT T T AA T A T T T CCGT T T T TGT A T AA T CAACCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGACAC T C T T T A T AGGGGT CC - T TGGGT CCC TGCCACA T T AAAAGT T T A
CGCA T A T T CAA T AC T T A T CACA T T T T CAA T AC T T AAAGT AAAAGAACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T T T A T C T T AA T AA T AAGCGAGA T AACCCC T T T TGCACCAAGA TGGGACAGT C TGT ACA - - - - - - - - T T A - - - - - - CCCAACAAAGAAAGT A T C
CGT CAGT CGAGT AC T A T ACA T A T ACAGT A T T T TGGT TGCAA T TGAGGA T - T T T TGC T T A T T A T AAAGAA TGAA T TGCGT T T T AAGC T A T T T T AAAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCAACC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAAAAAA TGG
T T C T ACA T AAGTGT ACGGT T AGTGT CCCA T T T TGGT TGAAAA TGAAGGTGT A T TGC T T A T T A T AAAGA T AGAA T TGCGT T T T AAAC TGC T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAA TGC - T T A T A T T A - C T C T CCGAAGTG - - - - - -
TGGTGGC T T AGAGA TGT ACAAGTGT CC T A T T T TGT T T CAAA T CA - - - - - - T A T TGC T T A TGA T AAAGA T AGGA T TGCGT TGT AAGC T AC T T T AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACA T T T TGTGT T T CAGT T T - T CAAA T AA - T C T AA TGAGGT AGAACCA
CCAAGACCAAGAC T T TGT T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T T AA T C T A TGAG
C T A T T AAAAAAAAAGCA T CAAA T CCAAAGA T C T AAGCA T ACA T AGGGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACGT - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T T TG - AGC T AGGCAAA T AAA T AG
GTGTGGCCGCACAC T T TGCGA T TGT CC T A T TGTGGT TGA T T A T TGCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCCAA T C TGT ACCAAAGAC T - - - - - - - - - - A T T C T ACA TGT A TGA TGA
A TGT AA T A T AGCA T - - - - - - - - - - - C T T A T AC T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGT T C T A T C T T AA T AA T AAGGGAGA T AA T CC T AGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCACACAGAAAGAGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGT TGC T TGAAAAC T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T CA T T A T ACA T ACGCC T - - - - - - - - - T T A T ACA T A T T T AA TGT A T
T A T CAA T TGAAAGT - - - - - - - - - - - C TGT T T CCA T T T A T T AACAGGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAGT T C T A TGT T T A T AA T AAGTGAGA T AACC T T AGT TGCACCAAAA TGGGACACCCCGT A - - - - - TGA T T C T T T T C TG - T T T T AAGAGA T T CAGGGC
C T CGCAACAGGAA TGT AG - - AGT T T CCCA T T T TGA T TGCAAA T AAAGGT - T A T TGC T T A T T A T AAAAA T AGAA T TGTGT T T TGAGC T AC T T T AAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T ACAAGAGAA - - T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T
CGGTGAGT AAA T ACCAAA T AAA T T T CC TGC T A T A T ACACAAA T TGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA - GT T T T A T C T T T A T AA T ACGAGAGA T AACCC T A T T TGCACCAAAA T T TGACAC T C TGT A T CAACGT T - - - - - - - - - - - GTGC TGCCAAAA T AAAA T
- GT T A T T TGAAGAA - - - - - - - - - - - CC TGT CCC T T AAAAGCGAAAGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T A T T A T T C T CACAGT A T T T C T T C T T T C - C T C TGT CAAA T AC T T T CC
T TGT T A T T AGA T AA T T A T T AAA T T CGC T A T T T T T A T T AAAAACA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T ACCAAAAAA T - T T AAGT T A - T T T C T T T T AA T AAA - - - -
GTGGTGGT AA TGA TGT A - - - T A T A T T A T C T AC T AA T T A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AAAA T A TGT ACAAAC T C - T T T T C T T A TGGT T T AGAA T CAAAA TGG
GTGGTGGT AA TGA TGT AGCC T A T A T T A T C T AC T AA T T A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 988bp; fragments: 321; full length: 0 (>=889.2bp)
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 size: 1690bp; fragments: 152; full length: 0 (>=1521bp)
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 size: 433bp; fragments: 187; full length: 1 (>=389.7bp)
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