
Start crop Point End crop Point

MSA length = 650
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT C TGT CGAAGT C T T CGCCAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGCGT AACA TGACC TGG - - - AA T AAAA T A - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCCA T A T ACGCGAC T CCA T T TGCGCC T AGCC T T A - - - - A - AACAAAC T - - A - - A T CAAA - T T C TGT T AA T AA - - - AAAGA T T C T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGGT CGCGT A T A T CGCGTGTGT CA TGACC TGGTGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T ACCC T T A - C T T A - AAGAAAGA - - A T AA T T T T T - T A T T T T T AAAA T T - - GGGAAGGT T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGTGTGACA TGACC TGGCGT AGGT T T T TG - - - - - - - - - - GT AA TGT T ACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCC T T A - C T CG - AAACGAGC - - - - - - - - T T T - T T T T A T CAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCCGT - - T - - A - CAGGGTGT - - C T A - - C T AA - C T T T A T T AA T A T T - - A TGTGT ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGTGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT C T - - - - - - ACGCGA T A T ACGT T AC T CAA T T TGCGCC T AGCC T T A T T T T T AAAAAAAGT A T A T - - - - - AA T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGCCAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGCCAGGAGT T T T T C - - - - - - - - - - A T CA TGT CACA TGCGA T A T ACGTGACCCAA T T TGCACC T AGCC T T A - - - - - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGTGT ACAC T T AAGGC T AAGCCAAA T TGAGT CGCGCA T A T CGC T TGTGACAGGA T C TGACGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CACGT T AAA - - - - - - - - - CGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCC T T A T T T T A - AAGGT A T T - - - - - - - - - - - - T C T AGAC T AAAGG - - GT AAGGAGCAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGTGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT C T CGCCACACGCGA T A T ACGT T AC T CAA T T TGCGCC T AGCC T T A T T T T T AAAAAAAGT A T A T - - - - T AA T T T T TGA TGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT CAGAGCCCGGCAAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCG - - AGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T T AA T T TGCGCC T AGCC TGA - T T T T AAAA T AAA T - T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT CAGAGCCCGGCAAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCG - - AGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T T AA T T TGCGCC T AGCC TGA - T T T T AAAA T AAA T - T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AAA T - - A T T C T T T T A T T TGT A T CGAAAACA TGCGGAGACC TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACA T CACACGCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T AAC TGA T T - - - - AC T T AA - CGAGGGT TGCA T T - - AAA TGAAA T CAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AAAA T T C TGGCAAAC TGAGT CGCGT C T A T CACGTGT CACA TGACC TGGCGTGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - CAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T - - - - - - - - - T A T AAA T T A T AA TGAA T T T A T AA T T A TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACGT CACA TGCAA T T T T CGCGAC T CAAA T TGCGCC T AGCC T T A T T T T A - AAA T A TGT - - AA - A T T T AA - T T CAA TGAAGAA T AAGAA TGT CC T AGAA
AA T T T T - - - - - - - - - T A T AAA T T A T AA TGAA T T T A T AA T T A TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACGT CACACGCAA T A T ACGCGAC T CAAA T TGCGCC T AGCC T T A T TGT A - AAA T A TGT - - AA T A T T T AA - T T T AA TGAAGA - - AAGAA TGACC T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T T A T T T T A - AAAAAAA T CGA T - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGGGT T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T A T TGGGACC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGC T AC T CAA T T CA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAA T A T AGACGGT T A TGACAAA T TGAGT CGCGCA T A T CACGTGTGGCA TGACC TGGCGAGGA T T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACAGGTGA T - - - CGCAAC T CAA T T TGCGCGT AACC T AA - - - - - GAAACGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCAA T A T A TGCGT C T CAAAAGGGGC T T A T CCC T A - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGA T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACC T CACACGCGA T AAACGCAAC T CAA T T TGCGGC T AGCC T AGC - - - AGCAACA TGT C TGT - - - - - - - - A T CACACGGCAGT A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T AAAC T CACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGA T CAGACGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CACC T CACGCGCGA T A T A T ACGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T TGT T C - - - - - - - - - - T T CC T AGCA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGA T T T CAAC T T CAC T T T ACGCCAAA T TGAGT CACGT A T A T CGCGTGTGACA TGACCAGACGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CACC T CACA TGCGA T A T ACGC T AC T CAA T T TGCGC T T AACC T T A - T - - A - AAGT A T T C - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T T - - - - - - - - A T T - - G - GT T T T T CAA - - - - - - GGAAGGT T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T ACAA T A T CCC TGCCAAAC TGAA T CGCGT C T A T CGCGTGTGACA TGACA TGGTGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T T CAA - T T T C TGTGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCGGGAGT T C T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC TGT - T T - A - AGAAAGC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T A T AA - - - - - - - - - - - T T TGT T A T T A T AA TGT CC T AC T C T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - AA - CGT AGC TGGT AGC - - GTGT AGCGT AGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T T A - - - - - - AGAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGAGA T AAACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T AA - T T T AA T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAA T TGAGT CGCGTGT A T TGCGTGTGACA TGACC TGGCGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACA TGC T AC T CAA T T TGCGCC T AGCC T T A - T T T AAAAAAAAA T - - - - - A T T - - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAGT T T ACGCC T AGC T T T A T T T - A - AAAAAAC T - - A T - - - - T AA - T T T T A T T TGT T C T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACC T CACACGCGACA T ACGT T A T T CAA T T TGCGCC T TGCC T T AG - - - A - AAGT T T CA - - AC - A T T AAA - GC T T T ACGAGAA T - - ACAAAGAGT AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACACGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCC T AA - T T CA - A T AC T A T T - - A T - - - - - - - - T C T T C T T AGTGT T - AGT TGGT T A TGGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T T A T T C T AAGGGCGA T T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T CACACGCGA T ACACGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCC T AA - - - - - AAGGT AGCC - - - - - - - - - - - - CA T T ACGGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA - AAACGT AAGGAAAA T T AAGT CGCGTGT A T CGCGT A TGA T A TGACC TGGCGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACACGCGAC T CAA T T TGCGCCGAGCC T AA - - - - - - AGA TGGAC - TGA T - - - T A T - T T ACCGTGGT AAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGCC T AA - T T T AAAGGT AAA T C - A T AAC T T AG - - - T A T ACAAAAA T - - AAAAGT AA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGC T AC T CAA T T TGTGCC T AGCC T T A - - - - - - AGGCAAAG - - - - - AC T - - A - T T TGAAAAACAAACAA T ACGAC T T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACAAGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T T ACGC T T A T TGT T A T - - - AAAAGGA T A T C T A T - - T T TGA - T ACCAA TGACAAC - AAAAGT AA TGAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT A TGACA TGA T C TGGCCAAAA T T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AGA TGGAG - CA T - - - - - - - TGT CC TGTGGCAAC - - A T A TGCGGCAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CA T A TGCAA T ACACGCGAC T CAA T T TGCGCCAAGCC T AA - - - - - - GAACA T T T C - - - - - - - - - - - AC T ACGCAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T T ACGC T T A T TGT T A T - - - AAAAGGA T A T C T A T - - T T TGA - T ACCAA TGACAAC - AAAAGT AA TGAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T A T CACA TGTGA T A T AGGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCCA TG - - - - A - AGA T T AGT - - AC - C T T T AA - T CCCA T CAAAAACAAAAAA TGCCAAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACACGCGAC T CAA T T T ACGCC T AGCCCC T A - - - ACAAA T A TGG - T ACA - - - - - - - T T T A T T T AAAAAAAAACGTGGGGT AGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAA T TGGA T AGCGT A T A T CGCGTGTGGCA TGACC TGGCGAGAAAA T AAA - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T T A - - - - - - AAACCAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T A TGCGT C T CAAAAGTGGC T CA T CC - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGT T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGCCACACGCGA T ACACGCGAC T T AA T T TGCGCC T AGCC T T A - T A - A - GGGTGAGT CCA T AA T T T AG - T T T T TGAAAAAGT AAGAGAAAAACAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCAAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGACCCAA T T TGCGC T T AGCC - - - - - - - A - AAGT T AA T - T T T - - - - - - - - T TGT T T TGT T A T T AAGA T T AAC T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAA T TGAGT CGCGT A T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCAAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGACCCAA T T TGCGC T T AGCC - - - - - - - A - AAGT T AA T - T T T - - - - - - - - T TGT T T TGT T A T T AAGA T T AAC T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A TGCAGA T AAACACACGCCAAA T TGAGT CGCGTGT A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACGCGC T AC T CAA TGTGCGCC T AGCC T AA - - - - - - AGACGGT C - T - - - - - - - AA - T TGCCACGAGAA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAA T TGGCGCAAGT T T T T A - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T AAA TGCGAC T CAA T T TGTGC T T A - - - - - - - - - - GAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACACGCGAC T CAA T TGC TGT CC T CCA T T - - - - - C - AGAGC T T T C - - - - - - - - - G - TGTGTGCGA T AGCAGAACAGT T C TGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CA T ACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGC T CC T AGCC T AA - - - - G - GAACAAA T - - A T - - C T - AA - CGA T AACAG - A T T - - AACAGACA T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT C - - ACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T AA T T T T A - AGACGC T AC TGT AAC T T T A - T C T CAC TGACGA T - GAAGAAAAA T - - - -
AAGCC T T T - - - T C T T CACAC T CAC T AGT T AAAA TGTGCC T AAGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T AA - T T T A - AA - - - - - - - - - - - - - T AGA - A TGCAGCAA T T T T - - A T AGACAC T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T ACA TGCGAC T CAA T T TGCGCC T AGT C T T A - T T T A - AAACAA T A - - A - - A T T - - A - GGT C T T T AA T AA T - - AAAAAACA T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGCCACACACGA T A T ACGCGAC T CAA T T TGCGC T T AGCC T AGT T A T A - CGAGT A T A - - A T - A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGC T AGA T A T T C TGTGGCCAAA T TGAGT CGCGT C T A T CGCGTGTGACA TGACC TGGCGAGAGT T T T TG - - - - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AGAGGAAG - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA TGT CACACGCGA T A T ACGC T AC T CAA T T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - GAGGA T AC - - - - - - - - - - - T T T TGA T CAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1013bp; fragments: 163; full length: 0 (>=911.7bp)
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 size: 741bp; fragments: 323; full length: 13 (>=666.9bp)
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