
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1365
CC T AAGT T T T T T A T T A T A T AGAAC TGC TGT T A T AGT T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAA TGAC T A T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC T A T T TGT C T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACGACAGGT A T AAAA T A T A - - - - - - - - T T CAAAACCAA - - AA T C T A - TGT C T C - AGT ACA T
T CAAAA T A T T T T T T T A - - T AAAA T T A T C T A T A T ACA - AA T A TG - - AAA T A TGA T A TGT CGT AGGCA TGAAGC T AA T T T AGT C - AA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - GCAAA T AA T T A T T TGCC T A T A T T TGC T T T A TGCC T ACGACAGA T AA - - A T T T T AA T T T T TGC T C TGAAGACGGT AGT A T TGA T A T A T - T A T TGGA T
A T CAAGT AACA T T T TGAC T AAAAC T T CAC T C T T CA T - AGCA T - A T AGAAA T T AGA TGT CGT AGGCA T AAAGA T AA T T T AGGCAAA T T T T CA T T CGCCCAG - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC TGT T AGCC T AAA T T TGC T T T A TGCCGT CGA T T T AA - - AAAA T T T AA T AC T T A T TGAAAAA T T AAA - AAGT T A - T A T A T A T A T CAAA T
CCAAACCA T C T T T A T A - - T A - - - AA T T T CCC T TGT A - AA T A T - A T A - AAA T T A T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T TGGACAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGT T AAAGAA T T T A - T ACA TGT AC T AAC T
- - - AGGGA T T T T C T TG - - CGAA - T T T AA T A T T T T T T AGA T A T - - - AAAAA T T A T A TGT C T T AGGCA T AAAGT T AA T T T AAGT AAA T AGT CA T T TGAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT - - - - T T C T T - - GT T AAA T
T TGAAGT A T T T C T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T A T A TGAC T A T A TGC T T AAA T T T ACA T T A T ACC T ACGACA T A T AAAAAACC T T AGA T T T A T T T T A T AAAGAAAA T AGT - - - - - T A T A - - - - AAAA
T CAAAC TGAC T T T C TGGT - - - - - T T C T AC T T T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGAAA TGAC T A - - - - CC T AAA T T TGC T T T A TGT C TGCGACA T A T AACAAA T T TGGAA T C TGT T T T TGCAAAAGCAAA TGT AAC T T A - - - - - T A T AC
T CAAAACGAC T T T T T A - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T TG - - - - - - - - C T CAAAAC T AGGAGA T T T AA T A T A T A - A T CAAGT
ACACACCAGCA T T T C T T T T TGAA T T T TGCGT T T C T T T AA TGT T - - - - - - - - - A T A TGT CG - - - - CA T AAAGC T AA T T T AGGAAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGGC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGT C T ACGACA T ACAC - - - - - - - - AGC T T T - - T T TGAA T T TGAAA T A T C T A - - - - - - - - AAGAAGT
GT AAAC T AC TGT T T T A - - T AAAA - - T TGT A T T T TGG - - - - - - - - - - - - TGT T A T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T A T T T T AGGCAAA T AGT CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGCA T A T A T T CA T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACGACA T A T AA - - - - - - - - AA T T T CA T T C TGAGC T T T A T - AA T T - - - C T CC T ACAA T AAA T
CGAAAA T CACCC TGT A T A T AAAA T T TGGCA T C T T AAA - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T TGC T AG - - - - - - - - - - A T T AA T AAA TGAC T AC T TGAA T CAA T T TGT T T T A TGCC T ACGACA T A T CA - - - A T TGA - - - - - - - - T T T AGGGT CCAAAAGT C - - - - - T A T T CGT TGACA
A T AA T C TGA T T T CACGGA - - - - - - - T T ACC T C T CGAAAAAGTG - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCACAAA TGAGT A T T TGT C T AAA T A TGA T T T A TGCC T T CGACGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T T T AC - T T T A - - - TGT CCA T A T T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA T AAC T A T T TGCC T AA T T T TGC T T T A TGCC T ACGACA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAGTGGAC - GAGT - - - T A TGT C T A T T AAA T
T CA T AC T AGAGC T T T ACA - - AAA T T T T T T T T T TGT CA - - - - - - A T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - GCAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T TGC T TGA T ACC T ACGAGA T A T AA - - - - - - - - GAA T T C T T T C T AAGAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAA T
T TGCA T TGGT T T C T T TGA T AAAGT T T T T T T A T T AAAA - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA TGAGT - AGA - - - - - CAC - - - - - - CA T T AGA T
CGAAAAACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AG - - - - - - - - - - A T T A - - AAA TGCC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T T CGACA T A T AA - - - - - - - A - - - - - - - - T T CAGAA T AAAAAAA T C - - - - - T ACA - - - - AAAA
T CACGT A T A T T T T T T A TG - - - - - T T - - - T C T T T TGT - - - - - - - T T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T AACAA T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGAC T ACGACA T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGT AC TGGCCA T A T AGT - - - - - C T T T A T T T A T T C T AAGGA T A T TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - GAAGC T T TGT C - - AGA T T - - - - - - - T AA T T AA TGT A T T AA - AA - GAAA T A T T C T AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T TGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AGTGA T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA TGGCGT C T T A - - - - - - - - - T T C T A T C T T T A - - - - - - - - - - - - AA T T A T C T AGCA T AGGCA T AAAA T T AA T T T AGGT AAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A TGGTGCCCGT T T T T C TGT AA T T C T T TGT T T T CC - - - - - - - - - - - - - - T T A T A TGT CGT AGA T A T AAAGCAAA T T T AGGCAAA TGGT CA T T TGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - ACCCC T CCCGT A - - - - - - - - - TGT T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGT C T A T T T A T A T CAA T T TGC T T T A T ACC T ACGA T A T A T AAAAAA T AAAAAA T T T - - CGGT AAA T AAAA - AA TGT AA - - - - - - T A T T T AA T
A T CGGA T AA T T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCAAA TGAC T A T T TGC - - - AA T T TGCC T T A T ACC T ACGCCA T ACAA - - - - - - - - T AA T T AAAGT AAAAA T T ACAAAA T - CAC - - - - - - T A T TGAGT
T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T T A T A - - - - - - - - - - - T A - - - T A TGT CGT AGGCA T AAACC T AA T T T AG - - - - GT AGT CA T T TGC T T AG - - - - - - - - - - - - - - GCAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T T T C T T T A TGCC T ACGACA T A T AAGTGGT T T AGA T T T CC T T T TGGAGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA -
T TGAA T T AA T C T C T T A T T - - - - - T T T T A T ACC T C T A - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGT CGT AGGT A T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT CA T T T ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - AAA TGA T T A T T TGCC T AAA T T T AC T T T A TGC T T AAGACA T A T AG - - - - - - - A - - - - - - - - GT TGGTGCAAA T AAA T T - - - - - T A T A - - - - AGCA
T CAAGGCCGCA T T T TGA - T A - - - T T CC T C T T C T AGT - AAGA T A T T AACAA T T A T A T A T CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AA T CA T T TGCC T AA - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T TGT T T T A TGCC T ACGACA TGCCAAGACCC - - - - - - - - A T T T TGGAGA T AGAAGA T T T AG - ACA T A T A T - AGA T
CGGGACCGC T C T TGCGAG - - - - - T T TGA T A T T ACA T AAA T T TG - - - - - T T A T A T A T A T CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA TGACAA T T TGC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAGT T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAAC T AGTGT T T T A - - T AAAAA T T C T A T T T T T T T - AA T AC - - - - - - - - - - - - - TGT CGT AGGCA T AAAGC T A T T T T AGGCAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T T A T CAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACGACA T A T CAGAA T C T - - AAA T T T - - T T T TGAA T T AAG - AA T T T A - - A T A T A - A T T AAA T
AAA T T A T A T T T T T T T AC T - - - - - - - - - - CA T A T AA T A - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAC T A T T T TGC T A T A T TGAA T T CA TGCC T ACCA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAC T T A T T T CGT T T T T AAAA - - TGA T T T T T T C T - AACA T A - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - T TGT AGGT T AGA - - - - - TGA - - - - - - - - - - AAA -
C T CAGT TGA T T T T T T AGA - - - - - T A T T T T ACGT ACAA T A T A T T - - - - - A T - - A T A TGT CA T AGGCAC T AAGC T AA T C T AGGT AAA T AAACA T T TGC T T AG - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGACCAC T TGCC T AAA T T T T C T T T A TGCC T ACAACAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - A T T C T AAAA T T AGA - AA T A - - - - - - - - - - - - - AAA T
GTGAAC T AGTGT T T T A - - T AAAAA T T C T A T T T T T T T - AA T AC - - - - - - - - - - - - - TGT CGT AGGCA T AAAGC T A T T T T AGGCAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T T A T CAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACGACA T A T CAGAA T C T - - AAA T T T - - T T T TGAA T T AAG - AA T T T A - - A T A T A - A T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGGCCA T T TGC - - - AA T T T T T T T T A TGT C T ACGAC T T A T AAAA T A T C T T AAA T T T A TGT AAGGACAAAA - GAA T T AA - - T A T C - - - - AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGGCCA T T TGC - - - AA T T T T T T T T A TGT C T ACGAC T T A T AAAA T A T C T T AAA T T T A TGT AAGGACAAAA - GAA T T AA - - T A T C - - - - AAA T
A T CAGA T T T CA T T T CAGT - - - - - - - T CGT T C T TGT T - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA T T AC T A T T TGCC T T AA T T T T CAA T CAA T - - - - - - - - - - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - TGT AAAA T T A T AAAA T T - - - - A T ACA T A T T - - - T
ACGGAGTGT AGT T T CGAA - - - - - - - T T T T C T C T T CCG - - - - - - T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT T AA T T T TGGC T AGT AGT CA T T TGCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA -
AACAAAA T A T A T T T T AA T - - AAGT T T T T T A T T T AA T - - - T A T T T CAAAAGA T A T C TGT CGT AGGCA T A T AGC T AA T T T AGGCAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T CAC T T T A TGCC T ACG - - - - - - - - - - AA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - - - - - AAA
TGAAAGT CACAC - - - - - - - - - - - - - T TGCA T - - - - GA - - - - - - - - - - - T A T TGT T T A T CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AAGCAAA T AGCCA T T TGT C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - T ACG - - - - TGGT
- - - - AGT CAAAC T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAGGGAAA - AA T - - - - - A TG - - T A - - AAA T
A T AAAA TGCA T T A T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A T ACC T A TGACA T A T AAAACA T T T AAAA T T T - - C T T T AAA T T AA T - AA T T - - - - - - - - - AA T T AAA T
ACAAGGT AAAGT T CAGC T - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T AAAAC T AACC T A T AAA T T A T T AAAGT TG - T A - - - - T A T TGACA
- - - - GACGA TGCCACAA T - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T A TGT CGT AGGCAAAAAAA T AA T T T AGGCAGA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGGGA T AGAAAAA T T T AA - - - - - - - - - - CAA T
GCAA - - - - - - - - - - - - - - - AGG - T T T T T AA T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - TGA T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT T A T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT AAAAAC T T TGC T C TGAAGCCAGT AAC T T CG - - A T A T - - - - - - - - T
T CAAAC T AGA T T T C T T AA - - - - - T C T T CGGA T TGGAA - - - - - - - - - - - A T TGACA TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T AAGGCAAA T AGT T A T T T ACC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A TGGTGCCCGT T T T T C TGT AA T T C T T TGT T T T CC - - - - - - - - - - - - - - T T A T A TGT CGT AGA T A T AAAGCAAA T T T AGGCAAA TGGT CA T T TGCC T AC - - - - - - - - - - A T T AACAAA TGAC T A T T TGCA T CAA T T TGC T T T A TGCC T ACGA T A T A T AAAAAA T T T AAAA T T T AGC T T AAAA T AAA T - AGAC T AA T - CACA - A T CAAAA
GA TGACACGCAA T T TGCC - - - - - T T T T T C T TGT AACAAA T A T A T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGAC T A T T AAGC T AAA T C TGC T T T A TGCC T ACGCCA T A TGAAAAA T T T AAAA T A T AC T T CCAAA TGGAAGAAA T CAA T A T T AA TGT - - - - T
C T T CGCCCA T T T CCGGT T - - - - - T A T T A T A T A T TGT - AA T A T AA T AAAGGT T C T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAAAAGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT A T AGGG - GA T T - - - - - - - - - - - - - AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - C T AAA T AA T AAGT T ACC T AAA T A TGC T T T A TGCC T AGGACA T A T AAAGAA T C T A - - - - - - A T T T TGGT A T CAACAAAA T - - - T ACA T - T T T CGAAC
- - - - AA T AAC T T C T T AGA - - - - - - - T T AAA TGT CC T - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA T AAC T A T T TGCC T CAA T T TGA T T T A TGCC T ACGACA T AAAGAAA T T T T A - - - - - - - - T T TGC TGCAAAA - T A T T - - - - - AA T A - - - - GA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGACAAA T TGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - A T TGGT AAA TGAC T A T T T CCC T AAA T T T T C T T T A T A T C T ACGACA T A T AAAAAGCA - - AAA T T CA T T T T - - - - - - - - - AAAC T TGA TG - - - - T A T T AAA T
T T A T AA TGT T T AC T T A T A T AAAGT T - - - - - - - - - - - - AA T ACA T T AAAAA - - C T C T AGTGT AGT CA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AA T CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGA T CA T T T T T A T T T - - - - - T T C T CCA TGT T A T - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT T A T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGA T CA T T T T T A T T T - - - - - T T C T CCA TGT T A T - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT T A T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T AC TGGA T T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGCAAA TGA T CA T T T ACC T AAA T T TGT T T AA TGCC T ACAAAA T ACAAA T AA T T T AAAA TGT - - T T T T AAA T A TGAGAGT T - - - T A T A T A - - - T AAA T
ACA T T A TGA T A T T T T T T T - - - - A T T CA T T T T T T AA T AAA TGA T T T AAAAC TGGTGT A T TGT AGGCGT AAAGC T AA T T T AGT CAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAC T CAA T T T T CAAA - - - - - T T T CA T T T CC T AA - - - - - - - T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT CAGCAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA T AC T A T T T T AAA - - - - - T T T T T T T T T T TGCAAA T A T AA T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T TGGGCAAA T AGT CAGT TGAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAGGAAGT T T TGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGCACCGGA - - - - - TGA - - - - - - CA T T - - - A
T AGA T CC T T T C T T T TGT T - - - - - T T T T T T A T T T AAAAAA T T T A T T T AAC T T T A T AGGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T A T TGA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GACGA TGCCACAA T - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T A TGT CGT AGGCAAAAAAA T AA T T T AGGCAGA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA TGT T T T T A T AAA - - - - - C T T T T TGT T T T TG - AA TGT A T T AGAAGT T T AA TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT CA T T TGC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A TGGT T A T T A T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGGAAA TGA T T A T T TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - AA T CCAGAACC - - - AAA T - T A - - - - - - - - A T T CAA T
T T AAA T T T T AA T T T T A T C - - - - - - - T T C T A T T T T T T A TGT AAA - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GGC T ACAC T T CAGA - - - - - - - T T T T TGT T TGCA - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - CGT T - - - -
T CAAGGCCGCA T T T TGA - T A - - - T T CC T C T T C T AGT - AAGA T A T T AACAA T T A T A T A T CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AA T CA T T TGCC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A T T AC T T CACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
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CCA T AC T AGA T T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - T A T A T T T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGTGT AGGCA T AAAAC T AA T T T AGGCAAA T A T T AAA T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGAACACCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAGT AACGT T AAGC T - - - - - T A - - - T T C T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT T AGGCAAA T AGT T A T T TGT C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGAA - - - T A T T T T T ACA TGA - - A - - - - T A - TGGA - - - - - T A T AC
C TGAGGT T T C T C T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGT A TGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A T T AGTGT T T C T - - CAAAA - - - T T T T T T T CGGA - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAGCAAAA - - - - - T A - - - - - - - - AGTGAA -
T T A TGA T T T T A TGT T A - - - - - - - - - - T T T C T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGT AGGCA T AAAGC T AA T T T AGGCAAA T AGT CA T T TGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGA T T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACAACA T A T AAGCCAA T T A - - - - - - A T C T ACAAA T AAAAGAA T T T AAAAA T CA T A T - AAA T
GCAAAC T T T AC T T T T AAC - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAGAA T AA - T A T T - - - - - - - - - TGT T - - - -
- - - - AGT T T C T C T T TGAA - - - - - - - T TGCGT T CGCC - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA T T AC T A T T TGCC T AAA T T TGC T T T A TGCC T ACGA T A T AAGA - - - - - - - - GA T T CCGT T T CGGAAGCGGCGT A T T - - - - - - - - - CGT T - - - -
CCAAAGT A T AC T T T T AGG - - - - - - - T TGT T C T T AA T - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - A TG - - - -
- - - - GA TGA T T T T T T T T A - - - - - T T T A T CAC T T T AC - AA T A T A T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1365bp; fragments: 177; full length: 1 (>=1228.5bp)
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 size: 1719bp; fragments: 47; full length: 0 (>=1547.1bp)
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 size: 1343bp; fragments: 171; full length: 1 (>=1208.7bp)
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