
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10384
GAGGCGGAA - - - T C - - - - - - - GACAAGCAAGT C T T TG - - - - - - T T T AGGC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACGAAAAA T T T AAAGAA TGTGA T T TGAC T T T CCCAC T AAAAGGGCAGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAGGGT C - - - - - AAAGAGGTGGGAGT AGGT C T T AGACCGACAAGAAAC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAAA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
AA T CGT T T T AAC T T AAAGAAAAAAA T ACAA T CC T T - - C T T AAGA T T CCC T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T T CAA - - - T T AAAGA - - T AAAA TGA TGT CCC TGAA T - - - - T A TGT T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAA TGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT ACCCA T - - - T T - - - - - - - TGCAC T CGAA T T C T T T A T T AAAGTGAAAGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGC T T TGAAGT T TGAAAA - T CAAAGT AAGT T T CCA - T A - - - - T AGGT T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA T A T T T CCCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AAC T C T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
CACC T T T T T ACG - - AAAGAA - - - - - - - CACA T TGT TG - - - - - - - AGAAGT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T T CGG - - - T C - - - - - GGGAAA TGAAGA T CGC TGA T T AACAAAGTGGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
GT CAAGTGGGA T T T AAAAAAAAAGGT A T AAAA T T TGGA T T AAGA T TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGT T C T A T T T T AGAGAA - - - TGTGCAAACCGC - - - - T - - - - - - - - GT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - - - - T T - - - - - AA T TGA T T CGAAA T ACCA - - - AA T A TGA T A T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAGT CAG - - - - - ACAAA - - GGCAAGCAAAA T AA T A - - - AAGGCCACC T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC TGTGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC
CAAAC T AGAAA T - - AGAGAA - - - - - - - CA T A T TGT TG - - - - - AAAGA T C T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAA T AGA T T T C TG - - - - - - GCAGA T T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAA T T T A - - - T T TGGGAAAAACA TGAAAAAC - - - - - - T AAAGA TGT AC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAGCAACAA T T T T CAACGA T A T CGT A T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T AC TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGA T T T AACA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGA T A T T T T T T AAAGAA - - - GA TGGAAA T TGT - - A T T AAAA - TGCGT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
GCAGC T T TGAA T - - T AA - - A - ACAAGAAAAAAA T A T A - T - - - - - - - - - - - - GT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T A T A TGT T CA
AAGT T TGGG - - - - - T CAGA - - ACAA TGCGCA TGGT CA - - TGAAGT CAA T C TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACGT T T CG - - - - - - - - - - - - ACAGT A T A TGT C T T T T - - - AAAA T AAAAGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - GT A T T T CAAA T T T T TG - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AGGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGAAAAGAAAC - - - - - - - A - T T AC T T C TGGT T T C TG - - - AAAA T TGCGC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGT T C TGAC T T T T AAGACAA TGGTGT A T AA T T C TGGT T AAAGA TGGA T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGGA T T AGT A T T C - - - - - AA T AAA TGCAGA T C T T CC - - T - ACG - TGCGT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACCGT T A - - - - - - - - - - AAACAAA T AAA T T CGT T A - - - GT T AACAA T T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAA T T A T AA T T T AA TGAAA T TGGTGCAAA T A T T T T - T T - - - - T T ACA T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T C T CGT
GTGC T T T AAAA T T TGAGGAGA TGAA TGCA T AGGT A T A - C T AA T ACACAA T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAAA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T TGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T T AGA TGT T TGA T TGA T AA T T ACC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAAA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T TGA T T CAA T T T C T TGT CAA
TGAA T ACAG - - - - - AA TGAAAAAGAGACAGA - - - - - - - - - AGAA - - - - GGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - TGT AAGA - - AAAA T CCAC T A T T C TGC T T AA T A T T AA T T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T A T T AAAC T AAAGC T T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGTGT T TG - - - T T AACGACGGGAAC TGAAA T T T A TGA T T AAAAA T T CAC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGCCGT AA - - - - - - - - - - - - ACAAA T AAAA T C T T - - - - - AAA - AAAGGT TGT AGCGT T T T A T T T T T CGT T T T A TGAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAC T T T T T - - - - - AAAGAGAA TGA T CCGC T T TGC T A - - - AAAAC T C T A T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AAAA T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AC T T AAA - - - - - - - - - - - - GT AACAA T ACA T T T T A - - - CAA - TGAGT T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT T T A
AAGA T T T AG - - - - - AGAAAA - AAAC TGT A T T T T T CAA - - - - - - G - - - - - T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
AAAA T CGAC - - - - - - AAGGAGGAGA T T CACACCA T T - - - - AGA - AAAAAC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA T T T CAG - - - - - - - - - - AACGGA TGGAGCC T C T T A - T T AGAA T T AAGC TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAGA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T T AGA T T CAA T T T C T TGT CAA
- - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - GCAAAGCAA - - - - - - - - - CAAAA - - - - AGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAGT AGAGAA T AA T AACCC T T T T TGT T T AGT T AA T A TGGAAAA T T A T CC T T T AAAAA T TGAAA T T AAAGCAAC T T TGGA T T CAA T T T C T TGT CAA
GAGCAGT CG - - - - - - - - - - - - GGAAAGAAAAC T A T T T AGT AAAA T AA TGGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A TGAAA - - - - - AAAGA - - A T AA TGT AACAAC TGA - - - AAAA T T A T A T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGA T T T T T - - - T T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAGGAGT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGT A T C T - - - T CAAGGAACA T A T TGT AC T T C T C T AA T TGGAAAAAAC T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAGT ACAA - - - TGAAAAA - - T CAAAAAA TGT C T C TG - - - AGCA T T ACA T TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGC - - - - - - - - - - - - GAAAA TGACGCAGGGC T T T A - - - AGTGACA T AGTGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T AAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - T CGA T A T ACAGAGAACAGT AACA T T T T ACGT T T AGT T CGT AC T CGAGA T TGCCGGAGGAGCAA - GCAGT TGCAGT TGTGC T TGGA TGGA T CGGC TGACAG
A T AA T T T AG - - - - - A T T AC T - T T AC T A T AAA T T C T CAA T CAGAA - - - - - - - GT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGCAC T A - - - - - - - - - - - - - C T AACAA - - - - - - T A - - - GGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T T T AAACAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGGT T T ACGA T - - AAAGAA - AGAGGT CA TGT T A T T C - - - GT AGC T AAGT TGT AGCGT T T T A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAAAAA - - - - - - - - - - A - GGGA T T CGGAA T CC TG - T AAACGTGT AGT TGT AGCGT TGT A T T T T T C T T T T T A T AAAA T T CCAAA T T T T AA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AA T - - - - - - - G - T T T AGA T AAAA T T TGA - T T - - - - T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 10384bp; fragments: 1607; full length: 32 (>=9345.6bp)
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 size: 10706bp; fragments: 1511; full length: 29 (>=9635.4bp)
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 size: 4668bp; fragments: 801; full length: 39 (>=4201.2bp)
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