
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6455
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACC T AACAA T A T - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T A T T AAAAA - - - - - - - - - - - AAAA T A T T A
GA - - - - - - - - - - - AAA T AAAAGTGT T A T TGAAAAGGT CCAA - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - T T - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T
T A - - - - - - - - - - - AAA T A T ACAGAGGT A T CAAAAA T T TGT A T AA - A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAA TGT AACA T T T C - AA T ACAACAC - GAAGCAGA T T T AAA TG - - - - - - - - - - - - - C T C T T T C
AA - - - - - - - - - - - T AAAAAA T A T AACA T T T T AAAAA - - - AA T AA - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T - A T - - - - - - - - - GA T ACA T A T C T T AA TG - - - - - A - AGT CGA T T CACCA
T T A T AAGCC T T AA - - - AAAAAAC T A T TGT A T T AAA - T T A - - - - - - - - - AGTGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T TGT A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AAC - - - - - - A T AAGAA T T AA - - - - T AA T T T T A T A - - - - - - - A T - A T TGT - - - - - - A
GGA T - - - - - - - - - AAAGA T TGACGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAAA T T - T T T T CGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCCG
TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T AA TGGAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T AA T T A T T A T
GC - - - - - - - - - - - GAACGTGT A TGT AA T T A T AACAA - - - - - - - - - AA T AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - ACAAGA T C T A - AA T AA T ACA T T AGC TG - - - - - - - - - - - T ACAAAA T T
T A TG - - - - - - - - - AAAAAA T T AAGAAC T T T T CA T AA - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T - A TGAA T CC TG - AGT AAACA T T T AA T T AAAA T T A - AA T T T AAA T A T TG
T A - - - - - - - - - - - AGACA T ACGAGTGT A T T - - - - - T T - - - - T A T - GGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT AC - A T T AAA - - - - - - AC T T AGT T T T AA T AG - - - - - - - - - - - - - T CAGTGG
T A T T - - - - - - - - - A T AAACA T T T T CAGT C T T AACA T - - - - - T AAGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - A T AACA T CAC - AC T ACAA T T C T T AACA - - - - - A T AA T TGC T AAA T CG
GA - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - A T T ACA T T T A - AAAA T AACC T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T A T TGT TGCGCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGT CCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T AA T ACA T C TGT T TGT CGA T T T T AAAA T - - - C T A - - - GTGGCA T AA TG
TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAGACGGT T A - GACC T AAC T T T AGC T A - - - - - - - CGT T T C T AACGAC
T A - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - ACGACAAA T AA - - - - - AA T T T T A T AA T AAA T AAC - A T TGT T A TGT AA
- - - - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T CCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - AACAAAAAA - - T A T T AAAC T C TGACAG - - - - - - - - - - - - - ACC T T CG
CG - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T AAA T T T T CA TGC T T AAA - - - - AA T A T TGT TGCGCCGTGAGGAC T CGACC T AACC T ACA T A T ACCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - A TGT T AAC T A - AGT A T AA T AGT AAA T C - - - - - T - - A T T T T CA TGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T AGAACGGT TG - GT AGCGA T T T T T ACCA - - - - - - - - - - - T T T T T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGGCAA T T A T AA TGC - - - - - - - - - - A T A T TGT TGCGCCGTGTGGACGCGACC T AACA T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGA T T T T T T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - A T A - - - - - - A - T T T A T T A T A T T AGA T A - - - - - - - - - - T TGT T T AAAA
T - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAACGT TGT T T AGA T T T T T TGG - - - - GC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC TGT TGT C T T TGGT T AA TGAC T T T A TGCCAGC T AA - - - - - - - - - - - - - -
CA T T AAGCCC TGAAAAAGAAGA T T A TGT CCACACACC T AAA TGAAGGCAGTGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A - - - T T T AA - - - GC T AAAGAGT T T T T TGA T A T A T AGT TGGAAA T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - A T C T T AA T T A - - - - - - - - - - T T AGA T A - - - - - A TGA T CGA T T T T T AG
AA T T AAGCCC T AA - - - AAAA T A T T T TGT T T C T ACA T T T AAA - - - - GA T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - A T T ACA T T T AA - - - - - AAACA T AGA - - AAA T AA - - - T T C T T CCAC T A
- - - - - - - - - - - - - GAC T TGT AAAAA T A T T T T CAAA T T T AAA T AA - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - AA T A T A T TGT - - - - - - - - - T C T AAGAA - - - - - - - - - - - AAGAAAC T A
- - - - - AA T CC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - T A T AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - ACAGAA T T T A - T CCACGAC T CGGGA T - - AACAA - - - - - - - - - - - - - -
T T T A - - - - - - - - - A T A T AAGGAACAAA T T CACAAAA - - - - - - - - - T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CGAAA T T A - GT T A T T AC T AAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AAGCCC T AA - - - AAAA T A T T T TGT T T C T ACA T T T AAA - - - - GA T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCACCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - A T T ACA T T T AA - - - - - AAACA T AGA - - AAA T AA - - - T T C T T CCAC T A
CC - - - - - CCC T T A - - - T A T ACAGGGTGT CGCAA T A T T T AAA - - - - T A T AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - ACGAAAGTG - - - - - - - - - - C T T CGA - - - - - - - - - - - - - - T TGT CCGC
T A - - - - - - - - - - - AAA T AAAGAAAAAA T T TGT AAA T T TGA - T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - AA T AAA T AA T - - - - - - - - - - - T AA T T T - - - - - - - - - - - T ACA TGCCA
TGTGT AGT - - - - - - - - A T T T AA TGGT T T AAGT A T A T - - - - - - - - - A T T AA TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - A T CAAGTGTGAA T T AAAAA T A T A T AGGAAA - - GT - A T T AA T T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T AAACAAA - AACC T ACC T CGA - - - - - - - - - - - AA T AGGC T CAA T A
T C T TG - - - CC T AA - AAA T T T AA T T A T T T T AAAA T A T T T AAA T AAA T A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGT CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACAGAACAGT A T T A T T CAA TGTG - T T ACCA T T A T T AAAA T - - - - - - - AA T T T A T T T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGTGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGACGT T C T A T CCACACGGAACCGAAGAAAAACGT AACAA T A T T A T T AGT T C TG - C T TGAACGCC T AGTGAGAA T AGT - - - - T A TGCGCGT
AA T T - AGCCCGA T - - - AGAAAA T AGAGT T TGT A TGGT T AAA - - - - TGT A T TGT TGCGC TGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT - - - A T TGT A T A T A - AGAA TGGCCCCAGGTGTGCCAA T AGA T CC T A T TGGT
T ACA - - - - - - - - - T AGGGT ACA T AAAGT TGT AA T T TGTGT A T A - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACA T AACAA T AG - A T AGT AA T T AA T ACGT T TGT C T AA T AA - - - - - - - - - T T AA T T AC T T A
GC - - - TGC - - - - - - - - AGT CAACGGT A T CGC TGGGT C T AGA T AAAAC T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T - - - A T T AAGGC T - - - - - - T TGT T A T AGAG - AAA - - G - - AAAGC T AACC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAAAAGGTGT AAGA T A T AAGT TGAGGAAAAGTGACAACAAGT AAGTGG
T C T TG - - - CC T AA - AAA T T T AA T T A T T T T AAAA T A T T T AAA T AAA T A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGT CAAA
CA T T AAGCCC TGAAAAAGAAGA T T A TGT CCACACACC T AAA TGAAGGCAGTGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCC T T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA TGT A T - - - - - - GT AGA T AGTGT TGCGCCGTGTGGAC T CGAC T T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - AGT A TGGA TGGT T T T CGACA T T AGT TG - - - - - - - AAGT T C TGC T AGA
C T - - - - - - - - T AA - - - AAAACAGGGT T T T T C - - - - - - - - A - - - - - - A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAAA - - - A TGCAGGTGAAGT TGT AA T CA T CGAG - - - - - - A - - - - - T T T T T T TGA
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 size: 6455bp; fragments: 15575; full length: 153 (>=5809.5bp)
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 size: 6833bp; fragments: 15688; full length: 91 (>=6149.7bp)
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 size: 570bp; fragments: 5603; full length: 5 (>=513bp)
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