
Start crop Point End crop Point

MSA length = 516
A - - - - - - - - - - - - - TGT T TGT T ACC - T T A T T TGA T C TGT CAAA T T CCGT CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAAA T T T T CAA T T A T T T CAGTGT CA T T - - - - - - - - - - - - - - ACA T AGAA T T T C T T T T T T A T T T T A T T T TGA T T CA T T CCAGT CAA T TGAC - - - AAAAAA T T AGCCAAA T C T ACCAC T CACAGT CGT - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AAA T AAAA TGT TGACCAGT AGC - C T A T T T AA T CGGT T AAA T T CCGTGAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAAA T T T CCAA T T A T T T CAGTGT CA T T TGT T - - - - - - - - - - ACACAGGA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T TGGT CCAA T ACACAAACC T AGT CAAC T T AA T T T T TG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGGGT T T T T T T T T T T A T T T T - - - - - GA T T T AA T T CAGT CAA T TGACGGT AA T AAACAAGGCAAA T C T ACAGGT T T T A T TGGGC T T - - - - - - - - - - - -
CAGAAAGT AA T AGT TGA TGGCCA T C T T AA T T T T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA TGACCAGT CAAA T CCACAAC T C T AAGT AACA T AGT T CA T C - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T ACAA T T T T T T T T A T A T T T T A T T T TGA T T T AA T T T AA T CAAACGAC - - - AAAAAA T A T A T T TGT CACACAACCC T AGGT AA T A T AC T T CC T A T C T CA
- AC T AGT CAA T TGA - - - - - - - T AC T - CCA T T TGA T CGGT CGAA T T CCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAGGA T T T T T - TGT T A T T T T A T T T TGGT T T T A T T CAGT CAC T TGAC - - - AAAA T CC - - A TGC T A T T CA T ACACCCAGAA TGGGT CC TGCGAA - - - - G
- - AAAGGT AA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T AA T AAAA T T CCGT AAAAA T A TGT AAA T A T T T CAAAAA T T T CCAA T T A T T T CAA T A T CAA T TGT T - - - - - - - - - - ACAAAGG - A T T T T T T T T T A T A T T A T T TGGA T T T AA T T CAGT CAA T TGAC - - - T AAAA - - - - GT CAAA T CAACAAC T C T AAA T - GCACAC T T CAG - T T T - G
- - A T AA T CA - - - - - T AA T T T CAAA T - AAA T TGAGAA T AGACAC T T T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGAA T T T T T C T T T T A T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T - - - GT CAAA T C T ACAAAAC T AA T A - - - - T AC T T - - - - - - - - -
CA T TGAGGAA T TGT T T ACCA T T ACCGT AA T T TGACCCGT T AAA T T T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGT C T A T T T T T T T A T T T T A T T T TGA T T T AA T T CAGT CAA T TGAC - - - GAA T T T TGGT T C T T A T C T AAGAAC T CGCACGA T T T A T T CCGG - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC TGGGGA TGGT CAA T T CCGT CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAAA T T T CCAA T T A T T T CAGT T T T AC T AGT T - - - - - - - - - - ACACAGGA T T T T T T A T T T A T T T T A T T T TGA T TGAA T T CGGT CAA T TGT CGGT AAAAAA T T AGT CACGACCGCAACA T CAGC T TGC T TGC T T AAAA - - - - -
TGT T AAAAA T T TGT AAA T T AGCA T T T T T T TGT T T CAAA T T T A T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAGGA T T T T T T T T T TGT T T T A T T TGGAA T T AA T T CA T T CAA T TGACGG - AAAACCC TGT T CAAA T CCAGGAACCC T AGGAGT T T AA T T CAAA - T T T -
TGT T AAAAA T T TGT AAA T T AGCA T T T T T T TGT T T CAAA T T T A T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAGGA T T T T T T T T T TGT T T T A T T TGGAA T T AA T T CA T T CAA T TGACGG - AAAACCC TGT T CAAA T CCAGGAACCC T AGGAGT T T AA T T CAAA - T T T -
T A T TGA T CAAC TGA TGGCCAGT AC T - CAA T T T AACCGGT CAAA T ACCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGAA T T T T T T T T T T A T T T T A T T T TGA T T T AAC TGAGT CAA T TGGT AA T - - - - - - - - - GT CAAACCCACAACCC T AGT T - GT T A T C T T CAAA T T T T A
C - - - - - - - - - - - - - - AGCCCC TGC T - GAAAC T AA T T T T T TGT A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T CCACAGAACGTGCAAA T C T CAAAAACGCA T T CAGGA - - - - G
CAC T AGA T CGTGGC T CA T T CCGA T TGGCA T T T AAAAGGAAAAGT T CCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGGA - - - - - - - T T T A T T T T A T T T TGA T T T AA TGCCGT CAA T TGACGGT AAAAAA T CA T CC T AAAA T A TGGCA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T CGAA T AGT TGT T AGT TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAC T CAA T AAAACC TGCAGCAGT A T T T TGC T CACC T A T CA T C T TG
AA T AAAAAAA T TGT TGGACA T T ACC - CAA T T TGACCGGACAA T T T CCGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T AA T T A T - - - - T AAC T AAAAA T - AA T AAAAAAACAAAGGCGT CCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGGT T T T T T T T T T T A T T T T T T T T T A T T T AAA T T CAGT CAA T TGAC - - - AAAAA - - - - GT CGAA T CC T CAGCC T T AA T AAGT C T AGC T CG - - - C T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAGGT T T T T T T T T T A TGA T T T T T T AA T T T AA T T CAGT CAA T TGAC - - - AAAAAA TGAAGGAAA TGGACAA T T A T C T C T A T T A T A T T T CAAA T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T AGT T T CGCAGA T AGT A T AGAGT CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAA T AA T T T CCAA T T A T T TGAGTGT CA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AA - - - - - - T CAACAACA T T AAA T TGA T AAA T T AA T A T T TGA
- - C T AAGT AGTGG - TGACCAC T ACC - T AA T T TGA T CGGTGAAAGT T CGT CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAA T T T T CCAAGCA T T T CAC TGT CA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T - - GT C T AAAA T AAAA TGGGAAAA - GT T T A T T T - - - - - - - - G
- - C T AAGT AGTGG - TGACCAC T ACC - T AA T T TGA T CGGTGAAAGT T CGT CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAA T T T T CCAAGCA T T T CAC TGT CA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T - - GT C T AAAA T AAAA TGGGAAAA - GT T T A T T T - - - - - - - - G
- - AAA TGCAAAAGCCA TGCA T T ACC - CAA T T TGACAGGCCAAA T T CCGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGAA T T T T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T - - GT CAAA T CCACAACCC TGC T AGAGA T AGT AC T AAC T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AGA T AGAAAA T A T T AAGT T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGGA T T T T T T T T T T A T T T CA T T T TGA T T T TGT T A - - - - - - - - - - - - CAGAAGGGTGGGT T AAC T CCCCAAC T CCC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAGGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGGAA T T T T T A T T T T T T TGT A T T T T T A T T T AA T T CAGT CAA T TGACGGT - - - - - - - - - - - - - AA T CCACGACCC T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AC T - GACGT AGGT T T T T T CCAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAGT T T T T T - T T T T A T T T T T T T T T T A T A T AA T T CGGT CAA T TG - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGGACACAA TGA T A T T T T A T T T T T A T T AAA - - - - T
- GT CAA T TGGCCGC T T ACCA T T ACC - CAA T T T AACCGGT CAAA T T C TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T AGAA TGT T T T T T T T A T T T T A T T T TGA T T T AA T T CAGT T AA T TGAC - - - - - - - - - - - - GT CAAA T CCACGACCC T AC T AAAGC T A T CC T ACAC T T AG
- A TGAAA T AA T AGG - - - - - - - - - - - - T A - T T AGGGT TGT T C T A T T C TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AGGGT T T A T T C T T T A T T T T A T T T TGA T T T AA T T CAA T CAA T TGA TGGT - GGAAA TGAGT AAA T AC T C T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - A
AA T T AAACAAC T C T T T C T T AC T AGA - CAA TGCAC T T ACA TGA T TGCCA T C - - - - - - T C T AAA T A T T T CAAAAA T T T CC T A T T A T T T CAGTGT CA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
C - TGAAA T AA T AA T T AAC TGC T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T CAGGCAAAA T C TGCAA - - - - - - - - - AC T CA T T T AGAA - - - - A
T A T CA T T CACCAGT TGAC T T T T ACC - CAA T T TGACCGA T T AAA T T C T A T CAAAA T A T C T AAA T A T T T CAAAAA T T T CCAA T T A T T T CAGGGCAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T T - A T T CAC TGTGT A T - - - - - - - - - - - - T AC T CCG - - - T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAACA T T T T TGT T T T A T T T T A T T T TGA T T T AA T T CAA T CAA T TGACGGTGGAAAA T TGACAAA TGT T ACAGACACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - C
T A T TGA T CAAGTGC TGA TGACAGA T - A T A T A TGAAGAAA T A T T T T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGGA T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T TGGCAAAGCCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T A T T AA T A TGCAA T TGAA T T TGACCAGT CAAA T T CCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T TGAGT CAAA T T CACAACCC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AA T ACACAAA - - - TGC T AA T A T ACAAAACACAGCAGCAG - - - - G
C T TGGGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T CGGT CAAA T T CCGT CAAAA T A T C T AAA T A T A T CAAAAA T T T CCAAGT A T T T T AGTGT AA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACAAGT CACA T CCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AAAGAACCGAAGAC T C T AAAC - AAAAA T AAAAAAAGGT T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T AAA T AAGC T T CC TGT T CCGTGT TGGT CACGC T A T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T T ACC - CAA T T TGA T CGGT CACA T T CCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAGAAA T A T AC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAAGCACGCAAAAACA T CAAC T T AAAACAA T AA T AGGGCA T A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T CGA T AACA T CGA T AAGT CCA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - A
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 size: 516bp; fragments: 11; full length: 0 (>=464.4bp)
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 size: 1032bp; fragments: 3; full length: 0 (>=928.8bp)
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