Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5988 1
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA------

TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA------
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA D T DR | GEN A B\ A T (Tl - ------------
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA --AATAATETERTTTTA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA ——AATAATITITTTTA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA

TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA

TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGAC T == == = = = s s s o e e o e e e o e e o e o o e e o e o o m o e e o m e e e o m o e o - - - - - - -G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - oo oo o oo oo o oo oo oo o - o -
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA -
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA -
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTHTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAABCTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTHETACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTITAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT —————————— AAATTATTAAAAAICTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTITACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
————————————————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT --=-=-------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCHATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCIATACA
—————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT --=-=-------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
—————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT --=-=-------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
———————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT——————————AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCIATACA
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-------------------- TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT ----------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCHATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCITGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - - - - - - - - - - AAATTATJAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == - == - = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCITGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - - - - - - - - - - AAATTATJAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = - = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = == = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - - = = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = = = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == - == - = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
---------------------- TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT ----------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - == = = = - = - - AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
--------------------------------------- TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG- TTAGAAAATGGACT - - ----------[ITTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATAC- - - - - - - THNTT -
TEABAA- - - TEBETAATETABAT 18- - - ERAGTAEGAAG 1C11GCGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG - TTAGAAAATGGACT - -« -« -« -« - - - - TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACAIAENR- - - - 77
--------------------------------------- TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG- TTAGAAAATGGACT - - ----------[ITTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATAC- - - - - - - THNTT
AA- - -T TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG- TTAGAAAATGGACT - - - == ==~ =~ -~ - TTACT - - - -~ - - TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACAREGARGH - - - - TTTACAGA TG T TAAG BEG- - -------------
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A TG TREGE AN- - ------------------=----------- TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT == - === === =-=--- TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACAE- - - - -

A ATG-T TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGEGCAG-TTAGAAAATGGACT == === === = == o o s m oo e oo oo m - TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATAEBA

A - TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGIGCAG—TTAGAAAATGGACT ———————————————————————— ITAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATAIA

A TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT == - === === =-=--- TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACAE- - - - -

A TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT - - = = = = = = s = s o e o o e o e e o o o o o e o m m o o e o o e o o o o m e o o e o o o e o e m o o e o m m o oo e o o e o o o o m e o oo o m e o o o oo oo oo o m oo oo o m o - o - o -

TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT === === == ===~ TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT === === == ===~ TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
—————————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAG-TTAGAAAATGGACT---=-=-=-=-=--=-=---TTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA

T
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TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAG- TTAGAAAATGGACT - === === ===« - - TTACT--=---- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
--------------------- BG BA TACTCRAGTETARATTR HGACT - - - -« -« -« - - -TTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
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size: 216bp; fragments: 80; full length: 45 (>=194.4bp)
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