
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7601
TGAGT C T T CC - - - - - - CAC T T ACCAAAAC TGAGA - - - - - - - - - - - - - CACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - - - - - - - CGTGT CA T C T A T T - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - -
T C T ACACCC T - - - AAAGA T CGTGA T T AA T CAAACA - AAA TG - - - - - ACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GT AAGCGT T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAA T A T T AC - - - - ACCAAA T TGAA T AAC T AAGAA - GAA T T - - - - - ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - AGT AAGGT AAA T T AGA T T A T AA - - - - - T TGAA - - - - - - - - - -
GGAA T A T T AC - - - - ACCAAA T TGAA T AAC T AAGAA - GAA T T - - - - - ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - AGT AAGGT AAA T T AGA T T A T AA - - - - - T TGAA - - - - - - - - - -
TGAGT C T T CC - - - - - - CAC T T ACCAAAAC TGAGA - - - - - - - - - - - - - CACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - - - - - - - CGTGT CA T C T A T T - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - -
A T CGCA T CAA T T T - AAAAACGTGGGT ACA T AAAA - - ACA TGGT AACACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGTG - T ACCACCA TGT T T T CCC T T A T A - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - -
A T CGCA T CAA T T T - AAAAACGTGGGT ACA T AAAA - - ACA TGGT AACACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGTG - T ACCACCA TGT T T T CCC T T A T A - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - -
T C T ACACCC T - - - AAAGA T CGTGA T T AA T CAAACA - AAA TG - - - - - ACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GT AAGCGT T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A TGT T T C T A T ACA T T A T AAACA T T A T A - - - - AAAC T A TGACACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AA T T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGTGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAAA T AAAAC - - - - - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGTGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAAA T AAAAC - - - - - A T T
AA T T T A T T A T T - - - - - AAA T AGC T A T AC T CAA TG - - - - - - - T TG - - - - A TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGT T C T ACAGAGACA T T T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T A T T A T T - - - - - AAA T AGC T A T AC T CAA TG - - - - - - - T TG - - - - A TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGT T C T ACAGAGACA T T T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAGA T T T T - - - - - - CGACGAAAAAGT C T T AGG - - AAGT T - - - - - - CCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCG - - - TGGGACGA TGCGGC T T A T T ACAA - - - - - T CA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGCGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAGT T AAAAAAAA T T ACA
AAAA T AGT T T - T T - AAAA T CC TGAGGT AC T AAGGA - ACGT T - - - - - - CA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - - GGAGC TGT A T C T TGT A T - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAACGACCC T A - - - - - - - - - - - - - - AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT - - - - - - - - GA T A T T T CACAGT - - - - A TGAG - - - - - - - - - - - - ACA
AAAA T AGT T T - T T - AAAA T CC TGAGGT AC T AAGGA - ACGT T - - - - - - CA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - - GGAGC TGT A T C T TGT A T - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - -
T AAAGA T T T T - - - - - - CGACGAAAAAGT C T T AGG - - AAGT T - - - - - - CCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCG - - - TGGGACGA TGCGGC T T A T T ACAA - - - - - T CA - - - - - - - - - - - -
AAAACA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TG - - - - - - CACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - CGAC T ACAACGT CC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGCGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAGT T AAAAAAAA T T ACA
GAAA T A T T A T C T T - - - T A T TGCAAGAAA T T AAAAACGAA T T T CGACCCGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TG - - - - - - CACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - CGAC T ACAACGT CC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGGT TGACCCAGAAA T CGAAACGAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - ACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGCA TGT AC T CC - - T A T T AAGA T CGGCAAAAAAAAA T T T C - - - - ACACGAGA TGCGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGAAAA T AA T T A T T T A T - - - - - T TGACACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT - - - A TGAAAA TGT T T TGT AAC - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C TGCA T CAACAAGCAGGAA T T T TGACACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C TGCA T CAACAAGCAGGAA T T T TGACACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T A T T T AA - - T AAAAC T T CA T A T AA TGT AAA - - GAA T T T TGA T ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGTGCA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - A T AAA TGC T T A T T T - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T A T T T AA - - T AAAAC T T CA T A T AA TGT AAA - - GAA T T T TGA T ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGTGCA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - A T AAA TGC T T A T T T - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T AC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT - - TGT AACAAAAAAC T AGA T T - - - - A T CGA - - AAA - - - - - - - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - GT T - - - - - ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - ACAACA T T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGCAA TGT T T T AAAGAACAAGAAAAGT T AGAAA - AAA T T - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGCAA TGT T T T AAAGAACAAGAAAAGT T AGAAA - AAA T T - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T A T T T - - - - - AAAAGAAAC T AACGAA T A T AAAA TGT TGA T ACA TGAGA T - - - - GACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - T A T AA T T T AA T A T TGTGT T T T T A - - - - - T TGT A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - GT T - - - - - ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - ACAACA T T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T A T T T - - - - - AAAAGAAAC T AACGAA T A T AAAA TGT TGA T ACA TGAGA T - - - - GACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA - - - - - T A T AA T T T AA T A T TGTGT T T T T A - - - - - T TGT A - - - - - - - - - -
AGAAACCCGT T - - - - - CAA - AACAACCACCAACAA - ACAC T T TG - - GGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGT - C T ACAGAGACAC T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAACCCGT T - - - - - CAA - AACAACCACCAACAA - ACAC T T TG - - GGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGT - C T ACAGAGACAC T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GC TGT CGT A T T T C T T A T - - - GG - - - - - T T AAA - - - - - - - - - -
A TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T - AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GC TGT CGT A T T T C T T A T - - - GG - - - - - T T AAA - - - - - - - - - -
AAAC T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GT ACAC T T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - CGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAAGT T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CG - - - - - - GT ACAC T T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T CAGGGGT - - AAAAAA TGACCA T AACGAAAA - - A TGT T - - - - - GC T CGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T CGT - - - GCAAAAGC T C T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T CAGGGGT - - AAAAAA TGACCA T AACGAAAA - - A TGT T - - - - - GC T CGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA - - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T CGT - - - GCAAAAGC T C T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AGT AGT T CG - - T AA TGT AAGC T T T CA - ACA - AAAC T T AGACACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA
AAA T T AGT AGT T CG - - T AA TGT AAGC T T T CA - ACA - AAAC T T AGACACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - AA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T A - T T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGTGT T CCAACAAAA T T T T A T T T C - - - - A T AAA T AAAAAAAAA T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - AA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T A - T T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGTGT T CCAACAAAA T T T T A T T T C - - - - A T AAA T AAAAAAAAA T T ACA
AAA T CA T T AG - T T A - - AA T T A T AAGGA T A T CGGGAAAAA T T - - - - - ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - GAA T T - - A
GT A T A T T T AACC T A - - CACCC TGAAAAA - - - - - - AAAAA T T - - - - - AC T TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA - - - - - - - GAA T T ACA
GT A T A T T T AACC T A - - CACCC TGAAAAA - - - - - - AAAAA T T - - - - - AC T TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA - - - - - - - GAA T T ACA
AAA T CA T T AG - T T A - - AA T T A T AAGGA T A T CGGGAAAAA T T - - - - - ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T - - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - GAA T T - - A
AA TGT A T TGT T - - - - - T A T T A T T AGT T ACCAA - - - - GGA TGT TGGCACGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCA T T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T A T AA T AA T A T AGACAA T T AA T AG - - T ACCAAGACGAAGTGT A T TGT AAA T AAA T T A TGAAAAAC T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT A - AACGT T AGT T T T CA T CC T T T CAGA T AAAACAAAAA - - - - - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T A T AA T AA T A T AGACAA T T AA T AG - - T ACCAAGACGAAGTGT A T TGT AAA T AAA T T A TGAAAAAC T - - -
GAAGCGT T CC T C T A - - T T C TGGGAAGAAGT CC - - - - AAA T A - - - - - C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T CA T CA T T CA TGGACCCAAAAAGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - AAAAG - CA
AGAA T AA T A T T T T AGT CAACAGAAGAA T T AAGA T AAAAAC T - - - - - ACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - GCA
AGAA T AA T A T T T T AGT CAACAGAAGAA T T AAGA T AAAAAC T - - - - - ACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - GCA
GT CACGGT C T T T T A - - AA T T A T AGAGAGT AAG - - - - CAA T TGT AGGACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGCGT T CC T C T A - - T T C TGGGAAGAAGT CC - - - - AAA T A - - - - - C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T CA T CA T T CA TGGACCCAAAAAGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - AAAAG - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGCGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAGT T AAAAAAAA T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGTGT T CCAACAACA T T T T A T C T C - - - - A T AAA T AGAAAAAAA T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGTGT T CCAACAACA T T T T A T C T C - - - - A T AAA T AGAAAAAAA T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGCGCGC T A T CA T AA T A T AA T T T A T T A T AAA T AAGT T AAAAAAAA T T ACA
AAAA T T T CGT C - - - - - AGT C T TGAC T ACCCAAGCGAA TGT T C T AACACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCA T CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGA - C T AGAACAGAA T C T T CCAC T - - - - ACAAA T T ACA T A - - - - - C T A
C TGGCA T T T AGT T AACGA T TGGGA T CA T T CAGAAAAAA T T T TGGACACC TGAGA T AC T TGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT A T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T C T AGT AAAA T C T T AGT T T T T T A T AC T CAAAA T AAAA T - - - - - - - -
GGAACGAGAA T T CAGACAACA T AAGGA - - - - - ACA - - - - - - - - - - - ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAACACA T AAC T CGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
GGAACGAGAA T T CAGACAACA T AAGGA - - - - - ACA - - - - - - - - - - - ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T T T T - AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAACACA T AAC T CGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
AGCGCA T T T C T - - - - - TGT T A T CGA T AC T CAGAA T A - - - - - - - - - - ACGAGAGA T A TGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CGT AGT T CA TGAA T CGACC TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7601bp; fragments: 247; full length: 12 (>=6840.9bp)
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 size: 7904bp; fragments: 247; full length: 10 (>=7113.6bp)
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 size: 278bp; fragments: 92; full length: 80 (>=250.2bp)
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