
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2408
GA T T T T A T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGA T ACA T T T TG - T AGCCA T AA T T T A T AAACCC - - T T T AAGT A T CCAACAAAA T TGAAA T T CC TGT AAAGAA T C T T C T TGT T CCA
- - - - - - - - T T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAACA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGA T AG - - - - AAAACAAA T A T - - - - - - - - - - - - AGT A T T AGT - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACAC T CAAAGAAAAA T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGC T T T A T - - - - - - - - - - - - AA T T AA T AA - - - -
AACGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAC TGA - - - - AAAA T T T TGGT - - - - - - - - - - - - A T T T C TGT C - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T A T T T A T A - - - - - - - GT A T T A - - - - - - - GT T T A T A TGA - - - - T AAC T C TGTGG - - - - - - - - - - - - A T T T ACAGCGT T A
- - - - - - - - T T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAA T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AC T T AGT ACA T AAGT A T A T A T T C T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T AGGT T TG - - - - - - - A T AA T - - - - - - - - ACA T AAA T AA - - - - AAGT A T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AA T TGT - - - - T AAGA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T A T CACA T T CAAAGAAACA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGGACA T - - - - AAAGT A TGT A T - - - - - - - - - - - - A T A TGCA T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGA T AC T T T AC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACA T T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T A T CACA T T CAAAGAAA T AGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGT T ACGGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T C T T A T - - - - - - - - - - - - AC T T ACGT T T T T -
AA TGCCAGT T T T T ACGT TGAGT C T AA T T T AGAGGACGACGAC T CACCGA T T T T TGT CGACGCCAGT CGGCA T TGA T ACGA T C T CAAA T AAA T T ACA T AGA - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T AGA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT TGGAA T AGCCGA T AA T AA T AAAGCAAAA T T AAGC TGA T AAAGAAGCCCA T A T T T T T T T AAAAAAA T T CCCAGT T T T A
- - - - - - - - T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA TGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCC T CC T C T - - - - - - - - - - - - GT C T T T ACC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT CA T A T - - - - - - - - - - - - AA T A T TGGC - - - -
AC T C T T AC T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAAAAACAAA T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAA T AA T AA - T AAGC T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAACA TGT TGAC T AGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T T A T - - - - AAAA T T T AAGT - - - - - - - - - - - - GT T T CCAAA T T T A
- - - - - - - - T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A T CCAA - - - - - - - - T AAGA - - - - - - - - - - A T T AGT C T AA - - - - GAGGC T TGT A T A T C T A TGACA T A T CC T T T A T T A T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAAGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGGT AGCCAAGAAGC T C T T A - - - - - - - AAAAAAAA T A T TGT T CA T T
- - - - - - - - T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT AAC T AC - - - - - - - - - - - - A T T T ACAGC - - - -
A T T CCCAGT T T T T ACA T CAAGT CCCA T CCAAGGAGCAAGAGC T CGACGA T A T TGGACAACGCCAGT CGGCA T TGA TGCGA T C T CAAA T AAA T T ACA T AGA - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A T T T T A T T AGCCGA T - GT AACAAAGC T AGAAGAAA T CAA T C T AAA TGC - - - - - T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - A T A T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T T AGT A TGGA TGACAAA T A T A T A T C T AAA T T TGGA TGA T AA T C T AGTGCC T A T T T T T AGCAAA TGGT T T ACAA T T T TG
- - - - - - - - T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAAAA T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAC T C T - - - - T AAAC T T C T A T - - - - - - - - - - - - AC T T AAGT T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAACGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCGGCAAA TGCGT - - - - - - - - - T TGGT T T AG - - - - A T T T ACGGCA T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T AC TGAC - - - A T CCAAGACAA - - - - - - - - - A T T AGGCGAA - - - - CCAAGCAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACGACAC T T AGAA T AACA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGAACAA - - - - AAAC T T T T CA T - - - - - - - - - - - - AA T T ACAA T - - - -
- - - - - - - - C T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T T C T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGCCA T CCC TGGCAC T C T T A T A T T T T T AA T T T T A T T T T TGTGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCA T A T T CAAAGAAA TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAGT CAC - - - - AAAGT CAGTGC T T T T T T AAAAAG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - ACCACA T T CAAAGAGAC T T T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - AGC T T AAGT - - - -
A T T CCCAGT T T T T ACA T CAAGT CCCA T CCAAGGAGCAAGAGC T CGACGA T A T TGGACAACGCCAGT CGGCA T TGA T ACGA T C T CAAA T AAA T T ACA T AGA - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACGCCAGC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AGT C T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA T ACGT A T T A T T T C T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAGACAGT CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGTGT T AC - - - - T AAA T CCGT T T - - - - - - - - - - - - A T T AAAGA T - - - -
- - - - - - - - C T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAA TGA T AAA T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGGT AA - - - - GT AC T T C T TGT - - - - - - - - - - - - AGT T T T A T C T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAACGA TGAA T T A - - - - - - - A T AA T A - - - - - - - A T T T AA T T A T T AAAAAAC T AAA T A TGA T A T T AAACAGA T T T T TGC T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A T T T T T ACA - - - - - - - GCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACCCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - C T CAGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T AA T AA - - - - AAAGT A T T T T T T T CC T TGA - - - - AC T T T T A T T - - - -
- - - - - - - - T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T CCGT CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T - - - -
AA T CCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT ACCACA T T CAAAGAAACA T T T AA - - - AA T AAAAGT AA T T AAA - - - - A TGA T CCCGA - - - - T AAC TGT T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A
- - - - - - - - T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACAGA - - - - AAA T T C T C T AC - - - - - - - - - - - - AAC T T T A T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCA T A T T CAAAGAAACGT TGGAA T AGCCGA T AA T AA T AAAGCAAAGT T AAGC TGA T AAAGAAGCCCA T A T T T T T T T AAAAAAA T T CCCAGT T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - A T TG - - - - - - - - -
CA T CCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGGAACA T T T AA - - - - - - - - - AA T AA - - - - - - - - - GTGT AGT TGA - - - - CAACACCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAAAGA T C T A - - - ACCGT T AAC T A T - - - - - - - - T T TGGGA T AA - - - - TG - - - - CACA T - - - - - - - - - - - - T A T T T CAA T T T T -
A T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CA T AGAAACA T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAACAAAC - - - - - - - - - ACC - A T AAC - - - - - - - - - - - C T TGT A T T AA - - - - CAAGGCCACAG - - - - - - - - - - - - GT CA T CACCCCC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T CA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C - - - - - TGT A
- - - - - - - - T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T T AGT T T AAAAAAAAAAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACGT CGA - - - - TGAA T T T A T A T - - - - - - - - - - - - A T T C T TGT T - - - -
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 size: 2408bp; fragments: 13743; full length: 85 (>=2167.2bp)
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 size: 2717bp; fragments: 13556; full length: 51 (>=2445.3bp)
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 size: 5318bp; fragments: 13760; full length: 1 (>=4786.2bp)
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