
Start crop Point End crop Point

MSA length = 367
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGA T AAGC TGA T T A T ACACAGGCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGCAGC T AGGAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AAC TGCCCGTGT AGAA T TGGCC - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - T T AGGC TGAA T C T ACA T CGGCAA T T AAAACGCCGCA T T T TGT AGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT C - - - T T T AGA TGCCCGTGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCAAAA - - - - T AGAACGCGGAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - AA TGA T A T T T T A - T A TGT T T AGGC TGA T T C T ACACGGCCAGT T AAAACACGGTGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - T T CC T AGT TGCGA T ACAGT CGCGT T T AAC TGT CCGT A T AGAA T CGGCC T A TGCAACAAAA T TGAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T T - - - AAAAGA - - - - - - - A T T T T ACA TGAGCAGT TGAAACGCGGCGT T T TGAA T T T AGAAA - - - - - - - - - - T TGGT AGC T T T T ACACAGT CAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - T T AGGC TGAA T C T ACA T CGGCAA T T AAAACGCCGCA T T T TGT AGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT C - - - T T T AGA TGCCCGTGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCAAAA - - - - T AGAACGCGGAGC T
- - - - - - - - - - - - T T CA - - T AA T T A T A T T AAA TGT AAA - - - - T T - - - - - - - - AGGC TGA T T C T ACACGGCCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGCC T CCAGCAA - - - - - - - - - - GTGC T AGCGGCAAAACCGCCGCGT T T AAC TGCC TGTGT AGAA T CGGCC T - - - - - - - AAAAACAAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAGA
- - - - - - - - - - - - T T CA - - T AA T T A T A T T AAA TGT AAA - - - - T T - - - - - - - - AGGC TGA T T C T ACACGGCCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGCC T CCAGCAA - - - - - - - - - - GTGC T AGCGGCAAAACCGCCGCGT T T AAC TGCC TGTGT AGAA T CGGCC T - - - - - - - AAAAACAAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCAAGCCAACAA TGAC - T T T - - T C T T A T C T AAGC TGA T T C T ACACAGGT AGT T AAAACGCGGCGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AAC TGCC TGTGT AGAA T CGCCC T AAGAA T CGAAAC T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGT C T TGCCGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAACCGCGT T T AAC T ACCCGTGT AGAA T CGGCC T A TGCAAA TGT A T T T A T A T A T - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA T T A - - - - C T T T - - CA T T T AAAAAAA T AA TGG - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AAC TGCAAAACAGT CGCGT T T AGC TGCCCGTGT AGAA T TGGAA T ACAGAG - AGAA - - - - - - - - - A T T T A T AC TGAA - - - - - - - - - - ACCCA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AGCGGC T AAACAGT CGCGT T T AACAGT T CGTGT AAAA T CGGCC T A - - - - - - CAAGA T A T CA T CAGA T T AC TGT ACAAA T A T CCA - - - - - - T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T A T ACGGGCAGT T AAAACGCGACA T T T TGCCGC T AGCAA - - - - - - - - - - T T AC T AGT TGCAAAACAGCCGCGT T T AAC TGC T CGTGT AGAA T CGACC T AACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGAAA T T T T ACA - - - - - ACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CG - - - - - - - - T T C T ACACGAGT AGT T AAA T TGCAGCC T T T TGCAGC T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT CGGAAAA T AAAGT AA - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - AGC TGCAAAACAGCCGAGT T T AGCCACCCGTGT AGAA T CGGCC T AGAGT T AA T AAACCA T A T T AA TGT AAGT AAAAAGTGT CCA - - T CCA T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T T AGGC TGA T T C T ACACGGAGAGT T A T AACGC TGCGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - A T - AACGCA T AAGT T AA T T C T ACACGGGCAGT T AAAACGTGGCGT T C TGCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - A T T T T T T T ACGGGCAGA T AAAACGCGGCGT T T TGT AGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACC T T CGCGT T T AAA TGCCCGTGT AGAA T CGGCC T AGGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - GAAGT T T AGGC TGA T T C T A T ACGAGCAGT T AAAACGCGGTGT T T T CC - A T T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGA T T CAGT CGGCGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - CA TGAGCAGT T AAAA TGCGT AA T T T TGCAGC T AGT AA - - - - - - - - - - T TGC T AGA T ACACAACGGT CACGT T T AGC T AC T CGT T T AGAA T CGGCC T AAA T AGAAAAAA T T A T A T A T - - - - - GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGT T T T ACAGC T AGCA T - - - - - - - - - - T TGT T AGC TGCAAAACAGCCGCGT T T AA T TGC T CGTGT AGAA T CGGCC T ACGGCGT T AAA T TGGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - T AGC TGCAAAACAGT CGC T T T T AAA TGCCCGTGT AGA T T CGGCC T AGGC TGA T ACA TGAGCGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T - AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGT AAAAA T TGCGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAA T AAA T TGT T TGT A TGT T T AAAGAAAGA T T CCA - - - - - - T AAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AACAGCC TGTGT AGAA T CGGCC T AAAA T T AAGAAC T AC T A T CA T T T T - TGT AACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA - - - - T T AC T A TGA T AGGCCGA T T C T ACACGGGCAGT T AAAACGCGT CGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGT T T C - - - - A T T - - - - ACC T AAAGTGGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCCAAA T C T ACACCGACAGT TGAAACGCGGCGT T T TGCA T C TGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AA T T A - - - - GT T - - - CA T C TGT AGC - - - - - - - - - AGT C T T T C T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AAC TGCCCA TGT AGAA T CGGC T T - - - - - - - AAA TGAACCA T T T AA T T - GA TGGGGGAAGT T AA - - T C T AGGC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T T AGGC TGA T T C T T CAAGGGCAGT T AAAACGCGACGT T T TGCAGA T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA TGAACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T CGCA - - - - T C T - AA T CAGA T T T A T CAGAAGT CCAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - CAGT - A TGT T T T AAGC TGA T T C T ACACGGGCGGT T AAAACGCAGCGA T T TGCAGC T AGC - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCA T AACAGTGA T AGGAGT T T AAA T T AAAAA T - T T AAAAGACAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAAAAAGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGGCAGT T AAAACGCGGCGT T T C T CC T C T AGCAG - - - - - - - - - - T TGGT AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AAC TGCCCGTGT AGAA T CGGT C T AAAGTGCAGAAAA - - - - - - - AGT T A T A T AGAAAACAA TG - - - A T C T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T AAC TGT CAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAA T CGCC T T T AAC TGC T CGTGT AGAA T CGGCC T A T TGC T AAGA TGCAA T A T C T AA T AAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGC T T AA T T T - - - - - - T C T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - T T - T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AGC TGCAAAACAGCCACGC T T AAC TGCC TGT AGAGAA T CGGCC T - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T - - - - - T CCAA T A T AGCCCAA - - AC T T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAAAA T A T A - - - - - - T C T T T A T AGGGAAA T A T AG - - - - T C - A TGA T C T AGGC TGA T T C T ACACGGGCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCC T AAGAA T T A T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAC - - T T C T - GCCC TGTGGGC TGAC T C T ACACGGGCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - T TGT T AGC TGCAAAACAGT CGCGT T T AA - T AC T CGCGT A T AA T CGGC - - - - - - - - - AAGA T T AGAA - - - - - - - - - - - - AAAAAGGCCCA - - - - - - C TGCC
CAAAAA T AAA T A T T T A - - T C T C TGT T T CGGT AGCAA T AC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGCGGCGT T T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - T T ACAAGC TGT AAAACAGCCGCGT T T AAC TGCCCGTGT AGAA T CGGCC T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T CACAAGT T T T A T - - T CCGT AA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - GT T CACGGGCAA T T AAAACCGGGCGT T T TGCAGA T AGCAA - - - - - - - - - - T TGC T AGC T ACAAAACAGT CGCGT T T AAA T ACA TGT AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCCAA T A T T T - - - - - CA TGGGA T C T CC T A - - - GT T T CCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT - - - - T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CCAAAAAGTGCA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - T T - T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GC T AC T C T CA T A - - T A T T A T T A T T AAA T TGAAA - - - - C T - - - - - - - - AGAC TGA T T C T ACA TGGGCAGT T AAAACGCGGCGT T T TGT AGC T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - T T - - - - - A TGC - AGGT T A T T T C T ACACGGGCAGT T AAAACGCAA TGT C T TGCAGC T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T A T A - - - - T T T - AAGT ACAA - - - - TGGAAGGC T AGACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AGC TGCAAAACAGT CGCGA T T AAC TGCCCGTGT AGAA T CGGCC T AGAC TGCCAAGC T AAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 367bp; fragments: 49; full length: 2 (>=330.3bp)
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 size: 678bp; fragments: 38; full length: 0 (>=610.2bp)
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 size: 412bp; fragments: 74; full length: 3 (>=370.8bp)
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