
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7975
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT A T T A T AA - - - - - - - A T T T T T A TGA T T T CAA T AAGAGA T A T CA T ACA T T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT ACAGAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T T ACAAC T A T ACGAGT AGT AACG
- - - - - - - - - - - CA T A TGCGT CGAAAAAAA T T AAGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGA TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAACGCAA T A T T C T T A T TGA T A
- - - - - T AC TGACAA - - - - - - T AAAA T TGAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGCAA - - T AAA T - CAA T T AGAGACAAAACAGTGT AA T T ACCGGCAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAAAGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGGT - - - T AAGA T T T AA T T T AGC T T T AAA T A T AC T A T AAA T AGAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGCGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT AA - - - - - - - - T AAAAA TGGT T C T AGCAAAAGT T T CCCAA T T ACGACG
- - - - - - - - - - - - - - - - CGTGT TGACCA TGA T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T - T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT AA - - - - - - - A T A T A T C T AA T AACAA T AAAAA T AAACAGCAAACCAAG
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T CAA T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT CAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T C
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CGTGGC T - - T T AA - - AACA T A T ACAA T AAA T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGC T T - AC T AA T - T AGAGA T CAAA T AAA T A T T A T C T AGCC T AACA T CC T T
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACCCAAA T TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT TGA - - - - - - A T AGT T T T AGGA T T T AGT T T AGT T CACAC T TGA T AACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGCGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA - - - - - - - - - - - - - CACA T A T T A T T T T AA T AA T AA T AGT A T AA T AGT AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAACA T AAAGTGACAAACCAA - - - GGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T A T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC T A - T AAA T TGAAAAA T AA T T T A TGT AAAAA T AAA T AGAGAGAGA T A
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAGGCCAAC T T AG - AAGGACAC T A T CGCAA T AAC TGT ACACAGAAGGCACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACGAAGGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAAGGGGC TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT T A TGGC T - - CAAAA - A T TGGGT TGC TGTGA T AAAAA T T T ACCGT CGAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGCAAAA T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGAGT - A T AAA T - T ACGT ACC T C T T T CA T C TGA T TGGACGGT TGGT TGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T A T A T CGT T T T AGAAGAAGC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCGAGA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGAGT - - T A T A - A T ACAAA T T A T T T T AACAAAAGT T AAGAAAAAAAAGT A
T AA T T A T C T AGGTGA T AGAAC T TGACAGAA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA T ACGA - A T AAA T ACAAA T A T A T A T AAAAAA T CA T T A T ACC T AGGGTGGT C
T AA T T A T C T AGGTGA T AGAAC T TGACAGAA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA T ACGA - A T AAA T ACAAA T A T A T A T AAAAAA T CA T T A T ACC T AGGGTGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGA - - - - - - A TGT T T TGGT T C T T CA T T T TGT T T T T T A - - T AGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T A T A T CGT T T T AGAAGAAGC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT ACCC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGA - - - - - - A TGT T T TGGT T C T T CA T T T TGT T T T T T A - - T AGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT T A TGGGAAA T AAAA - T T CA T A T A T T CGGGAC T ACC T C TGTGTGGTGAAGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT CC - - - - - - - - T A T T C T T T AGT CA T TGGT T T T TGT AGT T T T TGT AC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAGAAAA TGGAA - - - - - - - - A T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T AAAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T - T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGTGGCGCAGAGTGAA T ACGAACAAGTGA T CGA T AAC T T T A T TGTGCGT ACAGAC
GAGGT AAC TGACAGA T AGAA TGGAACAAAA T A T AA T AGACCAA T TGGGT AGCCCAAAAAGCGAGGCGA TGT A T CC T TGCCC T TGA T CGT C T AGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGTGA T AACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A - - - - - - - A TGAAAA T ACCAGACACAAAAGT CGGCGGTGGT CAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA T - - - - - - T AAA T T CACACA T T T A T C T A T T AAAA T CGAGA T T AAAA T AA T A
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7975bp; fragments: 588; full length: 28 (>=7177.5bp)
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 size: 9546bp; fragments: 588; full length: 0 (>=8591.4bp)
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 size: 6195bp; fragments: 399; full length: 1 (>=5575.5bp)
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