
Start crop Point End crop Point

MSA length = 675
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AAGGCCGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGACGAA T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - GA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGC T T T ACGT T C T AA - A T AAAA T T T C T CA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAGA T T AGT AAAA TGA T T TGAA T T TGA T T T T A T T T AGT T ACA - - AA T CAAGGCCAGT A T CCA T T TGC TGCAAA T CGACGT A T CGT AA T A T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T AAGAAA T TGA T A T A T ACGT A T A T AGCA TGAAA TGGA - - - - - - - - - - T AAACGT T - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AGAGA TGCA - - C TGT AAGGCCGCAA T CCA T T TGT TGCAAA T CGACGT A T CGT ACCGT TGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGAGA T T AA T AGA T ACGTGC T T AGGAACAAA TGG - - - - - - - - - - - T AGA T TGTGAAA T AAAA T T A T TGC T ACC - - A T T CA T ACCAAA T AAA T A T C
T AAAA T AGA T ACA - A T T AAC T T A - - - - - - - - T CGACACAA TGA T AAAA T CCAAGGT CGGT A T CCGT T T C T TGCAAA T C T ACGT A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT - - - - - T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAAAAA T AAAA - AA T AA T T T T T T AA T T T AC T CA T T CAA T A - - - - - - CC T AAGGCCGGT A T C T A T T TGT TGCAAA T CGACA T ACCGT A T CA T CGA TGCG - - - - - - - - - - TGA T AC T AAGT TGA T AGA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGC T T T A T AA - - - - - GT T AGAGC T T T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGACAAA - - - - - - CAGT AAGGCCGGT A T CCA T T T A T TGT AAA T CGACGT A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - GA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGT A T ACCCGGC T T T AAGT CGT A T AC T T T AAC T T T T AA T AAAA T A T A TGAAA T A T T T A TGT AA T
T A T T T A T T T CA T A - AA TGA T T T C T AAAC T AA T T T ACCACACC T T A - - T T T T AGGGCCGA T A T CCA T T TGT TGT AAA T CGACGT A TGGT A T CAAA T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGT A T CAAA T T TGTG - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT TGA T AGA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA TGCCCGGC T T T AGT A T T T - - AACACAGT AGT T T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAC T T - - - - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT TGA T AGA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGAA T ACCCGGC T T T T AGAC T T - - ACGGCAGT T T T T T AGACA - T CCAAA T ACACACAAGACA T C
AAAAA T AACAAAA - AAC T A T T T AAAA - - - - - - - TGTGT AAA TGT A - - T AC T AACGC TGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGA TGT A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT TGA T AAA T ACGT ACA T AACAACAAA TGGA T ACCCGGC T T AGAGACC - - - AC T T T AGT T T T T T T T T AA - - ACAGACACGT C T A T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A TGA - - - - - - - AGT T AAGGCC TGT A T ACA T T TGT TGCA T A T CGACGT A T CGT A T CGACGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCGC T - - T T CCAAA T T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAA T AACCCGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C T TGA T T T CCAAGT ACC T TGGCACAGC T CCA - - AC T T AAGGT CGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGACGT A TGGT AC T A TGGT TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T A T TGT T T T TGT T A TGT CA T T AAAAAAC T AAA TGCCGGT A T CCA T T TGT T ACAAA T CGACGT A T CGT A T AA T CGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGA T A T T AAGAAGGT AGT T TG - - - - - - - - T T AACAAAA T T A T A - - ACC T AAGGT CGGT AACCA T T TGT TGCAAA T CGACGT A T CGT T T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGACC T T AA T AGA T AAGT ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGC T T T AGA T T AA - - AA T A T AGGT A T AAACGA - - - - T AGT CACAAAA TGAAAAA T
T ACAAAAA T AAAA - AA T AA T T TG - - - - - - - - - - CA TGCAGT AA T A - - A T C T AAGGCCGGT A T CCA T T CGT TGCAAA T CGACGT A T CGT A T CA T CGT TGTG - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - GA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGT T T AA T A T - - - - - AA T C T AA T A T T AAAAGAA - - A T AGC TGA T AA T T A T AAAA T
T ACAAAAA T AAAA - AA T AA T T TG - - - - - - - - - - CA TGCAGT AA T A - - A T C T AAGGCCGGT A T CCA T T CGT TGCAAA T CGACGT A T CGT A T CA T CGT TGTG - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - GA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGT T T AA T A T - - - - - AA T C T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT ACAC T AACG - - T T C T AAGGCCGGT A T T CA T T TGT TGGAAA T CGACGT T T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACA T T AAAGCGT AA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGA T AC T AACAAA - - T AACAAGAC TGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGA TGT A T C T T A T CA T CA T TGCG - - - - - - - - - - T T A T ACGAAGGTGA T AGA T ACGT ACA T TGCAA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T T AGGT T A TGAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T AAA T T T CCAA T CA T C T TGGAA - - A T ACAAAC T CGCAACAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T TGGT A T AA T A T AA - - A TGT AAGGCCGGT A T C T A T T TGT T ACAAA T CGACGT A T CGT A T CGT CGTGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGTGT AGGCGAAAAA TGA T C T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T T CAGT T CAAC T CA T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - GGA T ACGAAGT TGA T AGA T ACA T ACAAAGCAACAAA TGGA T ACCCGGC T T A TGACGT A - - AACGAGGC T T CACA T A TGA T AAAGTGTGT TGT T C TGGGGT
T T AAAAAC T T AAAAGGTGAA T C T T AA T T T AGC T T A T T T AAAC T T A - - A T T - AA T CGTGGAAACCA T T TGT TGCAAA T CGGCA T A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA TGC - - - - - - - - - - GA T ACGTGCA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGGT T T T A T A TGT AAAAACA T AAC TGAA T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAACCAGC T C T T C T AA TGACAAAA T T T AAGGCCGGT A T CCA T T TGT AGCAA T T TGAGC T A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGA TGT TGA T AGA T ACGT ACA T AGCAACAAA TGGA T A T C TGGC T T AAGAAA T T AAGT CAAAACAAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAA T A T TGAA - AA T AA T CA T AAA T T T C T T TGCCGT AACCGGA - - GT T T AAGGCCGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T TGAC T T AGCGT A T CA T TGA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T T A T A TGA T A T T T - - T T C T AAA T C TGGT A T CCA T T AGT T ACAAA T CGACGT A T CGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGAAACGCAACG - GGCAGGT TGTGGGT T T TGAAA TGAAACGA T A - - CC T T AAGGCCGGT A T CCA T T T A T T T CAAA T CGACGT A T CA T A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACGCAACGGT A - - T CC T AAGGCCGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGACGT AACGT A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT TGA T A T A T AC T T ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCGCC T T AAGCA T C T - - A TGAAAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACACGAAGT TGA T AGA T AAAC T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAC T - - T CAA T AA T TGT T CA TGGT T T AAA T ACA T T AAA TGAAAAAC
C T A T A T T A T T T AA - A T T AGGT CA T AA T T C - - - - - - GGT AACCAGCAAA T T T AAGGGCGGT A T CCA T T TGT TGCAAA T CGGCGT A T CGT A T CA T CGT TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA TGT A T CGT CGCGT CGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC T C T AAAAGAAGACGT T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT T A TGT A T C T C TG - - C T T T AAAGCAGGT A T CCA T T T A T TGT AGAACGACGT A T CGT A T CA T TGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGAAACGCAACG - GGCAGGT TGTGGGT T T TGAAA TGAAACGA T A - - CC T T AAGGCCGGT A T CCA T T T A T T T CAAA T CGACGT A T CA T A T CA T CGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T T AGCA T AAAA T TGC T CC T A T A T AAAAGAAAA T T C T AAGGCCGGT A T CCA T T T AA T ACAAA T CGAGGT A T CA TGCCA T TGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGT AAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACAA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T CA - - - - - - - - - GC TGA T T T T AAA T T T T AA T AA TGCGGA T ACG - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AGT - GA TGT T T CGT ACCA T CGT TGCA - - - - - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCACA TGT T T T T T - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T ACGAAGT TGA T TGA T ACA T ACA T AGCAACAAA TGGA T ACCCAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T TGCGT A T CAACC T TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T CA T CA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 987bp; fragments: 55; full length: 0 (>=888.3bp)
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 size: 629bp; fragments: 63; full length: 1 (>=566.1bp)
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