
Start crop Point End crop Point

MSA length = 390
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T AC T T AA T TGT T T T C T T T CAAA TGAAACA T AA T C T ACAC T T CA - ACAA - GCAAGTGAGGC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T TGACA T AACAGTGACA T T T CAAA T AAAACA T T T T CCACAC T T T AAACA - - - - - AGA - A T T T T T T A T T T AAC T AAAAA T TG - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AC T AACACAACA T AGAA TGGC T C T CAAAA T T AGGGA T TGCAGACCA TGT TGGGT CAAA T CAACACCAGT T CAGTGT CAGAGT AGAGT TGT CACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T CGACACAACCGT T T T T T T CAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGC T AACACAA T AAAGGGA - - - - GT C T CAAAA T T TGCC T T TGCAGAC TGT T TGGT CAAA T CAA TGCCAA T T CAGTGT T AGAGT AAAGT T C - - - - AGAA - - - - - - - - - - G - - - - - - - - T T AACAGT T T T A T T T CAC T TGAAA T A T TGT CCGCAC T T T AAGCA - - A T A T A - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T C T AAA T CACGGAA TGT AGA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CGAAA T AACAGT T T AA T T T CCAGT AAAACC T TGT C T AC - - - - - - - - - - - - C T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T AACACAA T AAAAGGAGAGCC T CAAAC T CAGTGA T AA T AGACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGACA T AA T AGC T T T A T T T CAAA TGAAA T A T AGT C T ACGC - - - - - AAAAAA T A - - - T AA T T T T T T T ACAAA T AC - - - - T T T A T - - - - - - - - - - - -
T ACACAAACACAA T AAAGG - - - - - CCCCAAAA T CAAA T ACCGT AGACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGTGACACAACAGGT T T A T T CCAAA T AAAACA T TGT CCACAC T T T AAACAAA - - - GGAACC T T T AACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACCAACA T AA T AAAAGGGAAGT T T CAAAA T AAGGGA T C T CAGA T CA T T T T TGGT CAAA T CAACACCAA T T CAGTGT CAGAGT AGAGT TGT C T CAAAG - - - - - - - - - - AAGT T CAAC T T AAAAGT T T T A T T T CAAA TGAAACA T T AACAG - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC T A T CACAA T AAAGGCAGAACAC T CAAA T T AGTGA T CGCAGGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CCA T A T AACAGT C T CA T T T CAAGTGAAA T A T TGT C T A - - - - - - - - GGA - - C T AAG - AA T AC T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGA TGT AACGGT T T T C T T ACAAA TGAAGCA T TGT C T A - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT - C T AAAGT CAGGAA T CGCAAGT CA TGC T TGGT CAAA T CAACAC T AA T TGAGTGT CAGAC T A T AGT TGACACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T CGT AA T AACAA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AC T AA - ACAGCAAAGTGTGAGCC T CAAAA T CAGGGA T CGCAGACCA TGT T T TGT CAAA T CAACA T CAA - - - - - - - - - - - - GT AGAGT TGT CACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T ACAAA TGAAACA T AGT T T ACAC T T T AAGCA - - - - - - - - AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAGAGT AGAGT TGT AACAGAA - - - - - - - - - - AAA T T CGACACAACAGT T T T A TGTGAAA TGAAACA T TGT C T ACAC T T T AAA T A - - T A - A - ACA T AA T A T T T A T T AAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AACAACAAAA T AAGAGGTGAGA T T T AGAA T CAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T TGACACAACAGT C T T A T T T CAAA T AAAACA T T T T CCACGC T T T AAACA T AA T A - - - GA T T T T C T A T T T TGA T AAGAA TGC T A T T A T AAA T CA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAC T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCGA T A T AACA T T T T T T T T T CAAA T A T AAAA T TGT C T ACACGT CAAACA - - - T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAC T T CAAAA T CAAAGA T TGCAAACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - ACAAA T CCAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAAAAGT T AAGA T T T CA T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T CGA T A T AA - - GT T T T A T T T CAAA TGCAACA T TGT C T ACAC T T T AAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGGGCA T ACCAGT T T T C T TGCAAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGAACAAAACAGT T T T A T T T CAAA TGAAACA T T A T C T ACGC T T ACAAAAAA - - - T AC T T A T T T T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T T T AAA T AAAACA T TGT C T A TGC T T T AAACA - - A T AGAA T T TGT T AAA T T T AAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AC T AA T ACAA T AAAGT AAGAGCC TGAAAGT CGGGGA T TGT AGA T CA TGT T T AGT CAAA T CA T CACCAA T T CAGGA T CAGAGT AGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T TGA - - T A TGAGT T T T A T T TGAAA TGAAACAC TG - - - - - - - - - - - - A T T - - AGA - AAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA - - - AAAGT A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACC T CC T T AAAA T CAGTGA T TGT AGA T CA TGT T TGA T CAAA T CAACACCAA T T TGGCGT CAAA - - - - CGT T T T CACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T AAACAAAA T AA T A T T C T T T CAAA TGAAACAC T - - - - - - - - - - - - - ACAAA - - - - - A - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CAACAGA T CAGT T T TGT T T CAAA TGAAACA T TGT C T ACAC T T T AAAC - - - AGC - - - T AA T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGA T A T A - - AGT T T T A T T T CAAA TGAAACA T T T T C T ACAA T T T AAA - - AC T AA T AAACC T T T T T T TGT ACAAACAAAC T A TGT T ACCCCCGAA T A
AA T AC - - - - ACAGT AAAGGGAAAAAA T T AAAA T CC TGAA T T ACAAACCA TGT T T CGT CAAA T AAACACCAA T T CAGTGT CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T CGA T A T AAGAGT T T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGTG - - - CA T T T T T T T T A T T AA T CCAAAGTGGA T T A TGT CCAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CAACA T AACAGT T T T T TGT CACA T AAAGCA T TGT C T ACAC T A T - - - - - - - A T T AGT - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T ACAAACA T AA T AAAAGGTGGA T A T CAAAA T CAAGGA T CACAGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGAA - - - - - - - - - - T AGT T CAACA T AACAGT T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAACCA T - - - - - - - - - - - T CAACACCAA T CCAGT A T CAGAGT AGAGT TGT CACAGAA - - - - - - - - - - AAA T T CGACA T AA - - - T T T T A T A T CAAA TG - AACA T TGT C T ACA - - - - - - ACA - - TGAA - A T A TGACA T T TGT AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAACACCAGT T CAGTGT T AGAGT AGA T T T T T CACAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - - AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGACC T CAACA T T AGGAA T CGT AGAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGT AGAA T TGT CACACAA - - - - - - - - - - AAGT C TGACGCACCAGT T A T A T T T CAAA T AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAC T AACACAA T AAA TGGCGAGCA T CAAAA T CAGGAA T CGCAGACCA T T T T TGGT CAAACCAACACCAA T ACAGTGT CAGAGT AGAGC TGT CACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T AACACAA T AGA T T T A T T ACAAA T AAAA T A T T A T C T ACAC T T T AAACAAGA T AGAA - - - A T T TGT CA T T AAAACGAA T CC TGC T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CAACA T AACAGT T T T A T T T CGAA TGAAACA T TGGC - - C - - - - - - - GCGAG - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGACA T AACAGT CA T A T T T T A T A T AAA T CA T TGT C T ACAC T T - - - A T - - - - TGAAAAAAGT T T T T A TGGT AAA T - - - - T T T A T CA T AGA TGAAAA
T A T TGT AA TGCAGCAAAAGA T A T A TGT CGAAA - - - - T AA T - - - - T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGACA T AACAGT A T T A T T T CAAA TGGGAGA T TGT T T CCA - - - - - - A T A T A - - - GACGT A T T T T T C T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T AGT CAGAAACGA T AAAGGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGT T A T AA T AGT T T T C T A T T AAA TGA T ACA T TGT - - - - - - - - - - - T CAAGA T AAAA - - - T ACCGA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T CGAC - TGACGA T T T T CC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - A T AAACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CGACA T AAGAGT T T T C T T T T AAA T AAAACAC TGT T T T CA - - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AC T AACACAA T AAAGTGTGAACA T CCAAA T CAA TGA T CGCAGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - CGT T C T AGAAA T - - - - - - - - - - - - GAGT - - - - -
GA T ACCAACACAA T AAAGAGAAAAC T T CAAGA T CCGGGGT CGCAGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGGCA T AACAGT T T T A T T T CAAA TGAAACA T T A T C TGCAC T T T AAACA - - - - - - - - AGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T C T A T CCCAGT AAGGGGAC T A T T T T AAA - T CAGGAA T CA T TGACCA TGT T TGA T AAAA T CAACACCAA T T CAGTGT CAGAGT AGTGT TGT AACAGAA - - - - - - - - - - AAGT T CAACA - - - T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T A T AAGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGAC - T AACAGT T T T A T T T T AAA TGAAAC T C TGC T TG - - - - - - - - AAA - - A T AA TGAA T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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T A T ACCAGT ACAAAGAAAAGGAGAC T T CAAAA T CAAGCA T TGCA T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T CAACAAAGT AA T T T T T T T T CAAA T AAAAAA T TGT C T A - - - - - - - - GTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAAAAGGAGAA - - T C T CAAAC T CAGGAA T AGCAGACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T AAAA T AACAGT T T T A T T T AAAAAAAAACA T TGT C T ACAC T T T AAA TGACACGCGGA T C T T T A TGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CAACA T AGCAGT T T T A T A T T AAC TGAAACA T TGT C T T - - - - - - - - AA - - - - T AAAA T T T T T T T T C - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACC T CCAAA T CGTGAA T CGT AAAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T CGACA T AAGAGT T TGA T T T T T AA T T AAA T A T T A T C T A - - - - - - - - AAAGA - - - AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACACCAA TGCAA T AAAGGGT AAGCC T CAAAA T CAAGGA T CGCAGACCA TGT T T T T T CAAA T CAACA T CCGTGG - - - - T CAGAGAAGAA T TGCCACAGAA - - - - - - - - - - AAGT TGCACACAGCAGT T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGA T A T AACAA T T T T T T T T CAAC T AAAA T A T T T T C TG - - - - - - - - AA - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GAAAGA - - - - C T T CAAAA T T AAAGA T T ACAGA T CA TGT T TGGT T AAA T CAACAC T AA T T CAGTGT CAGAGT AGAGGT T T AACAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACGT T T T A T T T AGT AAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT A - AA T TGT CACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA - - - T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AGC T CAGAAAA T AAA TGA T A T A T T T T TGT ACC - - - - - - CGT A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CCCA T A T AACA - GT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - AA - - - T T T T T C TGT AAA - - T AAA T - - - - - T A T AAA T AA T T C
T A T AC T AACACAA T AAAGGGAGAACC T CAAA T AAAGGT C T TGC TG - - - A TGT T TGGT CAAA T CAA T ACCAA T T CAGTGT CAAAGT AGAGT TGCCACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - A T - - - - T A T A T T A T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACAAACACAA T AAAAGGAAAGCC T CAGAA T CAGAGA T CGAAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 390bp; fragments: 191; full length: 6 (>=351bp)
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 size: 709bp; fragments: 112; full length: 0 (>=638.1bp)
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 size: 295bp; fragments: 167; full length: 1 (>=265.5bp)
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