
Start crop Point End crop Point

MSA length = 809
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAGCGT CACGACCCAGCAGTGT TGT CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC - - - GAGCGCGCCGCCAGC - - C T CGC T CGC T T CG - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AA TGC T AC TGGT - - - - - - - - - - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCAAA TGCGT AAC T CCC T AGA TGTGAA T AGCA T A T AGAAA T TGACA T CGCGCACGT CGAC TGCC - T T CAC T T AC TGCGCC T AGA TGAGAA T T
GAGCAAC - TGTGT A T T T A T AC TGT AGCGGT CC T AGA T AGC T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCGCGCGT CGGCCGCC - C T CGC T CGC T ACGCC T AGA TGAAAA T C
ACGCACC - T T AAAGACAAC T T T T CGACGT AGCCGGA T TGA T T T CGGACACGTGC T T TGAAAAC TGAAA T CAAGCGT CACGACCCA T CAGT C T AGCCAGAA - - - - - - - - - - T C T AC TGAACAAA TGCGCC TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA T TGTGAACACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AGAAA TGACC T T T T TGCAA T A T A T C T AA T - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T CGCC T CGCCCGC T - C T CGCCCGC T CCGT T T AGA T AAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAACAAA TGCGCC T CGCCC T AGGTGTGAA T AA - - - - - - - - - - - - T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCA T C - T CAGCGGCAGA T T T T CAA TGCAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGGAGAA - - - - - - - - - - T C TGC T CAACAAA TGCACC T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGC T CAAAAAGAGCGCC T CGT T C T AGGTGTGAA T AACA T A T AAAAA T T A T CGGTGT A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T ACGT T AA TGGAC TGAC T T C T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGC TGAAGAAA T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGC T CCC T ACGC T T AGA TGAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAA T AAA T T TGCCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGCCGCGCGCC T C - - - - - - CAGGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - T CAGCGGCAAC T T T T T AACACAACCGGGT TGA T C T CGGACA TGTGT T T TGAAAAC TGAAA T CGAGCGT CA T AACCCAGT AGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T T T T T T A T T T T AAA T AAAAA T A
A TGC T T T - C T T A T T ACAAAGT T AA TGT T T ACCAAAC T CAA T T A TGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T AAACAAA TGCGCC T CGCCC TGGGTGTGAA T AGCA T AAAGAAA T TGAAAGCGCCCGCC T CGC T CGC - - - - - - - - - GA TGC T C T T AGA TGAGAA T C
GCGCACC - T AAGCGGCAA T - T T T CAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGCAGTGT TGCCA T AG - - - - - - - - - - T C TGC TGCACAAC TGCGCC T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T AACGCGCGT CGCCCGCC - C T TGC T CGC T T CGC T T ACA TGAGAA T C
C T A T ACC - T T TGTGGCGGGT T CA TGT T ACAA - - - - - - AAA T T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAACAAA TGTGCC TGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T TGC TGT CA T C T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGT AC T - - - - - - - - - - - - - T T T CAACGCAGCCGTGT TGACC - - - - ACACGTGC T C T AAAAA T TGAAA T CGAGCGT CACGACCCAACAGTGGTGC T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACA T AGCCGGA T TGA T C T TGCAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAACAGCA T TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T CCGT T CACAC TGCACGT CAC T CGC T T T C T ACGC T T AGA TGAGAA T C
GCGCAC T - - - - - - - - - - - C T T T T CGACGCAACCGGGT TGT T C T CGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T C T CGT T CCGC T CAGA TGAG - A TG
GCGCACC - GT TGTGGCAAC - T T T CGACGCAGCCGGA - - - - - - - - - - A T CA TGGC T T TGAAAAC TGAAA T CGAGCGT CACGACCCGGCAGTGT TGCCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAAA T C
GCGCACC - T CAGCGACAAC T T T T CAACC T AAC TGGGT TGACC T CGAA T ACGT AC T T T AAAAAC TGAAA T CGAGCGT CACGACCCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCCCGCC T CGC T CG - - - - - - - - - - - CC T CGC T CAGA TGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - A T T T CGT T T CGACACAACCGGGT A T TGC T CGGACACGTGC T T TGAAAAC TGAAA T CGAACGT CACGACCCAGCAA TGT TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAA T CGGGCA T CACGACCCAGT AGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT AGAC T T CGT CCAGA T T AGCAAA
A TGCC T CACGT A T C T ACAC T T T AAAACA T ACCCA T C T CA T T CAGGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C TGA T ACGAGGGCC - AACAAACAC TGCA T T CGGGC T TGAAAC
GCGCACC - GGAGCGGCAAC T T T T CAACGCAACCGAGT TGA T C T C TGAAA TGTGC T T TGAAAAC T CAAA T CGAGTGT CACGT CCCAGT AGT A T TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGGTGT T A T TGT - - - AAGTGT A T C TGTGT TGT A T AA T T A T A
GCGCACC - T T TGCGGCAAC T T T T CGACGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGAACGT CACAACCCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGA TGAACAAA TGCGCC T CA - CC T AGC TGTGAA T AACA T A T A T A - - - - GACGCCG - - - - - - - - - - - - - - ACAA TGC T T AACGT T T CAGGAGGT A T A T T
A TGAAGCAAACA T C T CAA T T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAA T AAA TGCGT CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAAAC T AAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAC T T CG - - TGT T ACC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG
GCGCA TG - T T AGCGGA T AC T T T T CAACGT AGT CGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGAC T CAGCAGTGT TGCCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - T CAGCGGT AAC T T T T T AACGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - T T CACGACAAC T C T T CGACGT AGCCGGT C TGA T C T CGGACA TGTGC T T TGAAAA T TGAAA T CGA T CGT TGT T AC T AAGCAGTGT T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - T T AACA TGAAA T T T T CAACGT AACCGGA T TGA T C T CGG - - - - - - - C T T T AAAAAC TGAAA T CGTGCGT CACGACCCACCAGTGT TGCCAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - A T TGCGGT AAC T T T T T AACGCAGT TGGGT AGA T T T CGGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT CACAGCCCAGT AGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT CGCGCGTGT CGCCCGCC - C T CGC T CGC T CC T T T CAGA TGAGAA T C
GCGCACC - T TGGC TGCAAC TGT T T AA TGTGGCCGGGT TGA T C T CGT ACAC T TGC T T T AAA T AC TGAAA T CGA T CGT CACGGT CCAGCAGTGT T T CCAGAA - - - - - - - - - - T C TGC TGAACAAA T ACGCC T C T CCC T AGGTGT T AA T AGT A T A T AGAAA T TGACGT CGTGAGCGT CGT CCGCC - T T CAC T CGC T ACA T T T A T A TGAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGAA T T C T TGA T T T T T AC TGT A T AA TGCA T CCAAA - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AG - - A T C T CAC T AGA TGTGAA T AGCA T A T AGAGA T TGACGT CGCGCGT A T CGGCCGCC - C T CGC T CGC T ACGT C T AGA TGAGAA T C
GCGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AG - - A T C T CAC T AGA TGTGAA T AGCA T A T AGAGA T TGACGT CGCGCGT A T CGGCCGCC - C T CGC T CGC T ACGT C T AGA TGAGAA T C
GCGCACC - T T - - - - - A T AC T T T T CAACGCAGCCGGGT TGA T C T CGGA T ACGTGT T T TGAAAACAG - - - - - AAAGAGCACGAC T CAGCAGTGT TGCCA T AA - - - - - - - - - - T C TGC T AAACAAA TGCGT CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCA T CACA T CAGGCAAC T C T T - AACGT AGCCGGA T TGA T C T CGGACACGT T C T T TGAAACC TGAAA T CGAGCGACA TGA T CCAGCAGGGT T ACCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT ACGT A - - - - - - - - T - CA T CACAA T ACC T T AAAAAC T AGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T CA T CA T CA T TGC T T CAC T T T T T T AGGGT AA T T T T AAA T A TGT AC T T TGAAAA T TGGAA T CGAGCGT CACGACCCAGCAGTGT TGGCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAA TGCGCC TGGT CC T AAGGGAAAA T AGCA T A T AGAAA T TGACGT CGCGCGCGT CGACCGCC - C T CGC T CGC T CCGT T T AGA TGTGAA T C
A T A T A T C - - - - - - - ACAA TGC T CA T A T A T ACC T CGA - - - - - - T CAA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT CGAACCAA TGCGC T T C T CCC T AGA TGTGAA T AGCA T A T AGAAA T - - - - - CCA - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CA TGC T ACGGT T AGA TGAAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAAGGGCC T CGT CC T AGGTGT AAA T AGCA T A T AGAAA T TGACA TGGCGCGCGT CGACCGC - - - - - - C T CGC TGCGCC T AGA TGAGT A T C
GCGCACC - T CAGCGACAACGT T T CAACGCAGCCGGGT AGA T C T T AGAGACGTGC T T TGAAAAC TGAAA T CGA T CGT CACGACCCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - CGACGCGCAAA T ACAC T AGGCCC T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T TGACGT CGCGGGCA T CGGCCGCC - C T CGC T CGC T CCGT C T AGA TGA T AA T C
GCGCACC - T T AGCGGCAAC T T T T TGAA T T AGC T A TGT TGA T C T CGGACACGTGC T T TGAA T AC TGAAA T AAGGTGT AA TGAGACAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T CAGC TGAACAAACGCACC T T ACC T T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T T T ACGCCGCGCGTGT C TGCCACC - GT CGC T CGC T ACGC T T AAA TGTGAA TG
GCGCA T C - T T AACGACAAC T T T T T AACGT AGCCGTGTGGAAC T CGAACACGTGC T T TGAAAAC TGAAA T TGAGCGT CACGA T CCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - T T AGCGACAA T T T T T CAACGT AGC TGGGT TGACC T CGAA T AAGTGC T T TGAAAAC TGAAA T CGAGCGT CACCACCCAGT AC TGT T ACCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT AA T T T T T T AA T - - - ACAAA T TGAGAAGT TGAA T T A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCACC - ACAGCAACAAC T T T ACAACGCAGCCAGGT AGA T C T CGT ACACC TGC T T TGAAAAC TGAAA - - - - - - - - - - - - - TGTGCCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT CGCGCGCGT CGACAGCC - C T CGT CCGCC T CGC T CGC T - - - - - - - -
- - - - - - - A T C TGAAGA T AC T T T T CAACGAAGC TGGGT AGA T C T CAGACACGTGC T T TGAAAAC TGAAA T CGAGCGT CA TGAC T CGGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGCGGT T CGCCC T AGGTGTGT A T AGCA T A T AGAAA T TGAAGT CGCG - - - - - - - - CCGCC - T T C T C T CGC T CCC T C T AGA TGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACAA T A T TGGAAACAAAA T T T TGGT AACCC T ACA T TGGT C T CGGACACGTGC T C TGAAAA T TGAAA T CGAGCGT CACGACC T TGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T C TGCCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T TGAAA T AA T T AC T T AAAAA T T
GCGCACC - T T T ACGGGAAC T T TGTGACGT AGC TGGGT TGACC T TGGACACGTGC T T T T AAAAC TGAAA T CGAA TGT CA TGA T CCAACAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T C TGC TGAACAAA TGCACC T CGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - C - C T CGC T CGC T AAGC T T ACA TGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC TGAAAAAA TGCGCC T CGCCC T AGGTGT T AA T AGCA T A T ACAAAA T AGCGT CGCC - - - - - - - - - - - - - CC T CGC T CGC T ACGC T T AGA TGAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC TGAACAAA TGTGCC T CGCCC T AGGTGTGA - - AGCA T A T AGA - - - - - - - - T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CGCCCGC - - - - - - C T CGC T CCA T C T A T A TGAGAGT C
- - - - - - - A T A T CAGAAAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGCA T A - T T AGCAGCAAC - T T T T AACGCAACCAGT T TGA T A TGGAACAC - - - C T T TGAAAAC TGAAA T AGAGCGT T ACGACACAGCAGCGT TGCCAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGTGAA T AAA TGCGC T T CCCCC T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T TGACAC - - T AGACGCCCGACGGC - - - GCCGAAC T CC T T CAAAA T T T T AGA T
GCGT T CC - GGCGCGGCAGC T T T T CAACGT ACCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T C TGC TGA T CAAA TGCGCC T CGT CC T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T T TGGCCCGCCCGCC T CGA T CGC - - - - - - - - - - T T ACGC T T AGGTGAGAA T C
A TGA TGCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGC TGAACAAA TGCACC T CGCCC T AAGTGTGAA T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAGT A T ACC T AA - - - - - - - - GAGTGACA T C T AAC T A T AA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGCCCAGCAGTGT T T CCAGAA - - - - - - - - - - T C TGC T AAGCAAA TGCGCC T CGT CC T AGGTGTGAACAGCAAA T AGAAA T TGCCGT CGT CCGCGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T C TGCGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT TGCGAGCGT CAGC TGCC - C TGGC T TGC T A TGC T T AGA TGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT CGCGCGTGT CGAC TGCC - T T CAC T CGC T CAGT T T AGA TGAAAA T C
- - - - - - T - TGT AGGCAA T T T T A T TGGT T T A T T T AAA T AAAC TGCA T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCACCC T - - - TGCGGCAA T T T C T T AACGCAA T CGGGT AGA T C T AGGACACA TGCC T T AAAAAC TGAAA T CGAGCGT CACGACC T AACAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - C TGGT CAAACAAA TGCAC T T TGCCC T AAGTGTGAA T AGCA T A T A T AAA T TGAGGT CGCGCGCA T AGCCCGC - - C T CGT T CGC T AGT CC T AGA TGAGAA T C
GCGCA T C - T CAGCGACAAC T T T T CAA TGCAGGCCGGCAGA T C T T A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGGT CCA T CAGTGT TGCCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGCGCGT TGGCCGCC - C T CGC T CGC T ACGCCAGA TGAGAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT CGCGT C T AGA TGAGAACA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T T AAA T TGAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAGCAAA TGCGCC T CGT CC T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T TGCCGGCG - CCGCGT CGT - - - - - - - - - CCGCGCC T CGC T T AGGTGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT T ACC T T T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCCA T A - T T AA T T - T T AC T C T C T AACGCAGT T T AA - - - - - - - CGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT CGCCCGCC T CGCCCGCCCA T CGC T CGC T A TGCC T AGA TGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CCGCC T CGC T CGC - - - - - - - - - - - T CCGT T T AGA T AAGAA T C
A TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGCACAAA TGCGAC T CGACC T AGGT A T AAACAGCA T A T AGAAA T TGACGCCACGCGCC T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCA T C - GCGGC TGCAA T T T T T CAACGT AG - - - - - T AGA T C T CACACACGTGC T T TGAAAA T TGAAA T CGAGCC T CACGACCCAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAA TGCGT C T CGC - - - - GGTGTGAA T AGT A T A T AGAAA T TGAGGT CGAGCGCGT CGGCCGT - - C T CGC T CGC T ACGCC T AAA TGACAGT C
GCGCACC - T T AGCGGCAAC T T T T TGAA T T AGC T A TGT TGA T C T CGGACACGTGC T T TGAA T AC TGAAA T AAGGTGT AA TGAGACAGCAGTGT TGCCAGAA - - - - - - - - - - T CAGC TGAACAAACGCACC T T ACC T T AGGTGTGAA T AGCA T A T AGAAA T T T ACGCCGCGCGTGT C TGCCACC - GT CGC T CGC T ACGC T T AAA TGTGAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGCGCC T CG - CC T AGGTGTGAA T A T CA T A TGGAAA - TGACGCCG - - - - - - - - - - - - - - T CC T CGC T CGC T ACGCC T AGA TGAGAA T C
ACAAA TG - T A - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - CGT T T CGCCCGC - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAACCAGGT A T AGACA T T A T T T AA T A T T A T CA TGCGGACCCCA T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC TGAACAAA TGCGCC T CG - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T T AAAC T T T A T T T - - - - - - - - CAAA T T TGT T T T AAA T A T T AA TG
AAACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGGGT TGA T C T CAGA T ACGTGC T T T CAAAAC TGAAA T CGAGCGT CACGACC TGGCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAC T T AGGT AAA T A T T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 809bp; fragments: 142; full length: 4 (>=728.1bp)
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 size: 1180bp; fragments: 86; full length: 0 (>=1062bp)
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 size: 676bp; fragments: 96; full length: 0 (>=608.4bp)
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