
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6400
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGC T AG - - - - - - - - - - - - GC T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T - GCAG - - - - - - T T - - - - AGT A T TGT TGCGGACCCGTGCCGTGTGAAC T CAGCC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAAACGACGAAAAACGT AACAA T A T A T T T T T T T - - - - - - - - - - GA TGAAA - AGT T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGTGCCGTGTGAAC T CAGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGCCGAAAAACC T AACAA T A T C T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T T AAGT CA T AGCAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACACGGT CA T A T T C TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA - T TGA - - - - - - - - - T AAGA T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T AACA T T T T T A - - - - CC T AAC T AAA - - - - - - - - - AA TGT CAC TGT C
T A - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA - - - - - - - T T AC T T AA T CACAA T AA T AA - - - - A T A T - - - - T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T T T A T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACACAC T TGGA T T AA - - - T AC T T - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGAC - AAAAACGT AACAA T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACCA T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA - - - AG - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - AACAA T A T AA - - T C T A T AAAA TGAA T AA
T - - - - - - - - - - A T A T T T C - - - AAC T AAAGACGC T T AAGCACAAA - - - AG - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - AACAA T A T AA - - T C T A T AAAA TGAA T AA
T C - - - - - - - - - A T C T T C T - - - C T T TGACGT T T T T TGA T CGT ACGT A T AA - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T A - - - - - - T T AA T AACA T AAAAAAAAAA T T T C T AAGAAA T AACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGT A T AA - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T A - - - - - - T T AA T AACA T AAAAAAAAAA T T T C T AAGAAA T AACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACACAC T TGGA T T AA - - - T AC T T - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGAC - AAAAACGT AACAA T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACCA T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGA T AAC T T - - - - - - - - - - GA T AGGT - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGA T AAC T T - - - - - - - - - - GA T AGGT - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T A T T A T - A T A T T T T - - - AA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGAAGAAAAACGT AACAA T A T T A - - - - - - T T AA - - A T T T TGT AAA T - - - - - - - T AAGT TGCCCCGGA
A T T C T A T T A T - A T A T T T T - - - AA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGAAGAAAAACGT AACAA T A T T A - - - - - - T T AA - - A T T T TGT AAA T - - - - - - - T AAGT TGCCCCGGA
G - T T AA T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAGCGCCAAG - T T AA - - - - - - - - T AA T AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T AC T TGCC T T T AA - - AC T CAA T AAAA T - A TGC T TGACAAACA T T T A T
G - T T AA T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAGCGCCAAG - T T AA - - - - - - - - T AA T AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T AC T TGCC T T T AA - - AC T CAA T AAAA T - A TGC T TGACAAACA T T T A T
G - T T AAC T A T - A T A T T T T CCA - AC TGA - - - GT T T T A T C T C T AGG - CGAAC TGT A T T T T AA T AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T CAC T C T T AA - - AC T T - - T AAAA - - - T ACA TGAAAAC T A T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T AGT A T T T A T AAACAA T C TGT CAAAA T AAGGCGTGGTGGA T A T CAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T AGT A T T T A T AAACAA T C TGT CAAAA T AAGGCGTGGTGGA T A T CAGG
- - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T TGCCACCAAA - T TGT - - - - A T T T - - - - A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGAAGGA T T ACGT A
- - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T TGCCACCAAA - T TGT - - - - A T T T - - - - A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGAAGGA T T ACGT A
- - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T TGCCACCAAA - T TGT - - - - A T T T - - - - A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGAAGGA T T ACGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC - - T AA - - - - - - - - - - - - GA T A T TGT TGCGGACCCGTGCCGTGTGAAC T CAGGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AA T CACAA T AA T AA - - - - A T A T - - - - T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T T T A T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T A T - GGT A - TGT - - - - - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AA T CC T A - C T A - TGCC T C - - - - - - - - - - T T T T T CAGCCACGA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T A T - GGT A - TGT - - - - - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AA T CC T A - C T A - TGCC T C - - - - - - - - - - T T T T T CAGCCACGA TGT T
GT T C TGTGA T - A TG - - - - CGAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGCA T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CA TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCAAAAGT TGT T A T C
GT T C TGTGA T - A TG - - - - CGAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGCA T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CA TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCAAAAGT TGT T A T C
- - T T T A T T A T - A T A T T T T CC - - AC TG - - - - - - TGT T T T T C T T A T - T T AAC TGT A T T T T T A T T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T TGAAA - - - - - - - T T AAA T A T AAAAA T
- - T T T A T T A T - A T A T T T T CC - - AC TG - - - - - - TGT T T T T C T T A T - T T AAC TGT A T T T T T A T T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T TGAAA - - - - - - - T T AAA T A T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - TGAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACAAAAGT A T T AAC
G - T T AAC T A T - A T A T T T T CCA - AC TGA - - - GT T T T A T C T C T AGG - CGAAC TGT A T T T T AA T AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T CAC T C T T AA - - AC T T - - T AAAA - - - T ACA TGAAAAC T A T T C T T
GT T T T A T AGA - A T ACGT T - - - AAA TGGCGA TGT T T T T CCCC TGG - AC T A - - - - - - - - - - - - - A T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AGAA T T A T T T C T AC T AGC T - - - - - - - - - - - T TGT TGAAAAGCAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - AC T A - - - - - - - - - - - - - A T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AGAA T T A T T T C T AC T AGC T - - - - - - - - - - - T TGT TGAAAAGCAA T T T T
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAC T T T C T T T A T T AAGAGG - CAAA - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CCGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAAACA T A T T T T T A - - - - AA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAC T T T C T T T A T T AAGAGG - CAAA - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CCGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAAACA T A T T T T T A - - - - AA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA - - - - - C T A T - - - - - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA - - - - - C T A T - - - - - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AGGT AC T A T AGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AGGT AC T A T AGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGA T A TGA T A T ACAA T T C T AGAAC TGACGGT A T T T - - - - TGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T A - - - - -
CC - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGA T A TGA T A T ACAA T T C T AGAAC TGACGGT A T T T - - - - TGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T A - - - - -
AG - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAGT A T CC T T AC T T AC T T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T T AC T T - - - - - - - - - - AA T AAAA - - - A T T T TGAAA T CAAA T T AA
AG - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAGT A T CC T T AC T T AC T T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A T T AC T T - - - - - - - - - - AA T AAAA - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAGT AGT T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAGT AGT T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T AAAACGAAC TGC - - - - - - - - T A T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA TGT T T AC T T T T - - - - CA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - CA T A T T T T - - - T AGT AA T A T T T T T TGA T T T AA T A - C T AA - TGT - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGCAGAAAAACGT AACAA T A T CAA TGT T T - - - - - - - - - - - - T AAGT T A - T AC T T T T AAA T T AA T T A T
A T - - - - - - - - CA T A T T T T - - - T AGT AA T A T T T T T TGA T T T AA T A - C T AA - TGT - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGCAGAAAAACGT AACAA T A T CAA TGT T T - - - - - - - - - - - - T AAGT T A - T AC T T T T AAA T T AA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T AAAACGAAC TGC - - - - - - - - T A T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA TGT T T AC T T T T - - - - CA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T - - - - - - - T T A T T AAC T T AA T T AGA T - - - - T CGCAAAAA T T T ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T - - - - - - - T T A T T AAC T T AA T T AGA T - - - - T CGCAAAAA T T T ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGA - C T AG - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAA T CGACGAAAAACGT AACAA T A T CAC TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T ACAAA T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGGA - T T AA - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T
- - T T TGT T A T T AAA TGT T CCAAA T TGAA T T CA T T CAA T CC T AA T - T T AA - - - - A T T T T AAAAA T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - T TG - - - - C T C - - - - - - - - - - C T T T TGAGAC T CACCCGG
- - T T TGT T A T T AAA TGT T CCAAA T TGAA T T CA T T CAA T CC T AA T - T T AA - - - - A T T T T AAAAA T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - T TG - - - - C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - T A T A - - - - - - - AAA T CACAACGAA T T T CCCCAGA - A T AA - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T CC - - - - - - - - - - - - AA TGT A T - - - AA T T T T AAA T T T AACAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAGA - A T AA - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T CC - - - - - - - - - - - - AA TGT A T - - - AA T T T T AAA T T T AACAAG
A T A T T A T T A T CA T - - - - - CCAAC T TGAA T - ACC TGA T A T CCAAC - GT A T - - - - GT T T AAGT AA T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T A T T A T CA T - - - - - CCAAC T TGAA T - ACC TGA T A T CCAAC - GT A T - - - - GT T T AAGT AA T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CAA T CCCGGGA T T - - C TGT T T T A - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CAA T CCCGGGA T T - - C TGT T T T A - - - - CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A T - - - - - -
AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGT T A T A T C T A T T AGTGGG - - - - - T TGT - - - - - - - - AA T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACGAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGAAGA T A T AAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGG - - - - - T TGT - - - - - - - - AA T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACGAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGAAGA T A T AAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T T - T AAACA T T T T CAGT AC TGGC TGT AC T T T AA T T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA - - - - GT T T TGGAACGT AAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGC T AA T A T - - - - - - - A T T T - - - - T A T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGC T AA T A T - - - - - - - A T T T - - - - T A T AA TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T T - T AAACA T T T T CAGT AC TGGC TGT AC T T T AA T T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA - - - - GT T T TGGAACGT AAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACCCAAAAAGT ACC T A T - - - - - - - - AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AC TGAAGT A T T ACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACCCAAAAAGT ACC T A T - - - - - - - - AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A TGAA T T T CAA T A - - - - AA T AAAA T - - GT A T CAAAC T A T AC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A TGAA T T T CAA T A - - - - AA T AAAA T - - GT A T CAAAC T A T AC TGT A
- - T T - A T T A T CA T A T T T T T T AAAA T AA - - - C TGT T A T T A T AAA T - T T AA - - - - - - - - - AAAAA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T A - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6400bp; fragments: 15905; full length: 80 (>=5760bp)
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 size: 6718bp; fragments: 15862; full length: 68 (>=6046.2bp)
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 size: 380bp; fragments: 5374; full length: 1851 (>=342bp)
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