
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1897
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T TGAA TGTGT CACAAAAAACAACCAAAACACGGT T T T A T T T AAC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - AC T T T T AGT CAAA T AA T CCAAGAAA T T T A - - - - - - - - - - -
GAACAAGT T C T AA T - - - - - - - - - - - - - - T - - GA TGT CGT - - - - - - - - - TGT TGT T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT AC TGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T - - - - T CCCCCGA TGAAAAAGACA T T C T T T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGA T T - - - T AAACGT CAA - T AGT - GGGAGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGAC T CGT ACGGT A T T T A T T T A T T CGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - TGACA TGAAAAAC T CGAAGT A T TGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - CA T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T - GCACA TGAGT T AA T AGC TGT T T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C - AAGGCGAC T T - A T T - CA TGT T T T T T AA T T T CA T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAA - GT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - AA - T CAAC T AAA T CGGAAAAAAAGT T T A T A - - - - - - - - - -
CAAAAA T T TGT AC TG - AAGTGAAA T T - GT T A T A TGT AGT T CAA TGT T A TGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T TGT - A T - T C T AGT AAAAAAA T AAAGGT T TGT T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T T CC T T TGGGAA T ACCACGC T T CAA T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGCC - A T - - CA T C T A T TGCGA TGGAGT A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAC TGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T - T ACCGA T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T ACAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T ACAGT T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGAAAA T T T T AC T TGT T TGT T T A T - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T - ACCGA T T T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - TGCAA T AAAGT T TGTGAAACGT T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAA T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T A - C T T T T CC T TGA T T AAAAA T T AGTGT T T T T AA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T C T C T - - - - - - - - - - T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACAGA T T T T T T T T - - - - T AACAAGACCGC TGAAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T ACACCC T C T - - - - - - - - - T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T ACACCC T C T - - - - - - - - - T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T ACACCC T C T - - - - - - - - - T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T - GA T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T T T TGC T CAAAACGAAA T AAA T AAA T T ACC - - - - - - - - -
T T TGGGGT T T T T T - - - GA T T T ACC T T - A T T AAA T A TGG - T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AAA T T C T T A T T T T T - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAAAA T T T T T AA TGA T T T T T T T - - - - - - GC T AA T AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T - - - - T TGT AACAA T A T TGA T AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CGT T T AGC - T T T T T T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - AAGC T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGAC T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T A T AAA T AACA T A - - T T AAGAGT T T T T T AGCAA T A TGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - T T CCAAAGGAACCAGGAA TGT AC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - A T AAC TGA T A T AGGT T ACACGT - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAAAC T AA T AA T AAAGT T ACAA T AAA T T A TGT A T T C T - - AA TGTGTGGT A T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T TGACCCGT ACGGT A T T - - - - T A T T TGT - - - - - - - - - - C T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T CACCGA T T T T T T A T - - - - - A T TGAGAGT TGA T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T - A T T T AGGA T T T T - - - - - A T C T CGT T T T T AAACGGT T T T A T T TGGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAA TGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T A T T T T AAA T T - AA T AGGT A T A - A T T AAAGA T A T T T T AA T T C T T T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGC T T T T T T ACAGA T T T T T T A T T - - - - A T CAC TGAC TGT T A T CAAGTGT AA T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T - - - - - - - - - T T AAA T C T A T T T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT C T T T T T ACCGA T T T TGT - - - T - - - AAAA T CAAAAAAAAC T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGCGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGT ACACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T T AAAGT T T T T T T AC TGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T TGACA - A T AAAA T AC T C T TGA T T AAGT A T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAAA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T A T C T TGC T CAA T T A T A T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACACAAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - GGT AA TGT AAA T T - - - - AAA T A T T T T C T AA - AAA T T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAAC TGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - T C TGGA TGCACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA T AA T T AA T T - AA T TGC T ACA - A T T - AA TGT A T T - - - - TGT A T T T T T AGT AAACGGT T T T A T T T AAC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - T CACCGAA T A T T AACAGAAC T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T A T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CGTGT T AAGT - T A TGT A T A T T A - - AAC T CA T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TG - - - - - - - - - - - T T T CAA TGCACA T AAGA T T AAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T C T T T T A T T T - - T CCCA T AAAAGA TGA T T C T C TGT C - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T A T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AC T T C TGA T A - - - - - - - - - - - - - - T TGGCGCC T T - - - - - AAC T T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T - - - - T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T C T T T T A - T T - TGCAC T AGCAAAAAAC T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T T T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - T - AA T AA T T T - - - - - AA T C T T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGT ACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT A T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACGGCGT CCAGT T - AA TGACGA T C - A T T - - - - - - - - - - - - - - ACGCCGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCGGT ACGGT A T T T A TGT A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - GT T ACGA T T AAAGTGGT T CACC T C T C T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAAAA T T T T T ACCGA T T T T T T A T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A T A T T T T T T T T T - T A T C TGAACCAGT T - AAAA TGC T CAAA T T ACCAA T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C T - - - - AAC T A T T T T T T CG - AA T AA T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CCACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T TG - - - A T TGT T T ACAAAAAA T AA T T C T A T T T T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T TGAC T T AAAAGT T T T T T T ACAGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T - A T C T C TGAAAC T A T CAAAAC T T A T T T AAAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T - ACCGA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAG - T AC - CA TGT T T T T T AG - - - A T C T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCAGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACGT AAGA T AAAACCGT TGAAC T T AAAAG - T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - GCGCAGAA T T CCAGT AAGGT T C T T C T AAACAAGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - T T AA - GT T T A T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - T A T T T TGT A T AGAGA TGAA T TGTGA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT T TGT A T CGA T T - AA T A T C T T - - - - - GAGT C T T T T T T AAACGGT T T T A T T TGGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCA T T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAA T CAGT A T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAC T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T - - - - - - - - - TGC T T T AACAAGCCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T - A T C T C TGAAAC T A T CAAAAC T T A T T T AAAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGAC T AAA T AAC T A - - - - - AAACAC T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGGACGGT A T T T C T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT C T T T T T ACCGA T T T T T T AA T T - - T TGCA T AAAGAAA T TGAAAA T T T T T T T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T A T TGA T A T T A T C T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T TGGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T T - - C T CAAGCAAAACAGAGACACCAAA T T T - - - - - - - - - - -
- - - GTGCC T T T A TGT T AA T T AACA T T - - T T AGA TGT T T T T TGA TGCA T T A T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T - AC T T A T AACGC T T AAAA T AAAA TGT T CCC - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA TGAAGT - AA T A T T AG - - - - - C TGT T AC T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T - ACCGA T T T T T CA T T T - - - CGT CGTGAGAGAAA TGA T AAC T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CA T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T TGGT AA T A T CAAAAAC TGT CAAACGC T T T CAC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC - AGAAGA TGT C T A - - - - - T TGAAGT T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T T A T - T T T A T T T ACA TGAGAAAAAAC T T T T T T A T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T A T - - - - - - T T T T T AAACGA T T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T - - - - GT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - - - - C T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - A T - A T C T C TGAAAC T A T CAAAAC T T A T T T AAAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT T T T AAGCC T T - - - - - GGCACC T T T T T A T ACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T - - - - - T T CA T TGA TGA TGGGAGT ACGT - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT T T - - - - - - - - - T T AA - T TGT T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T AAACA T T T TGT T T T T AGTGAAAA T AAGAAAAACAAAAC T T T T T T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGC T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T - A T CGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGCC TG - - - - - - - - - T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T - - - - - AGCA T CAAAGT ACGAAAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - -
TGT AAAA T T T AACC T - AA T T T A T A T TGAGT - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T TGT AA T T ACCAAAAAGA TGCCCA TGT T T CCGA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AAA T A T T C - - - - - - - - - - C T T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - GGCGCAAACGGA T CGTGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGGA T T AAAAAAACGT A T T - - - - - GT T T T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T AAA - - - - C T TGT T AACGAA T AAAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - G - AA TGCCGACCAAGCGAA T T T A T T T T AA TGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T - - - - - - - - - - - - - - AAGC T A T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AACC T AAAAGT T T T T T T ACCGAC TGGCC T A - - - - - T A T TGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T AAAAA T AC - T T AGC - - - - - - T T T T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGTGT T T T T ACCGA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - ACGAGA T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AC - - - - - TGT C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T T T A T T AAACGGT T T T A T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T TGT T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCGT T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T T T T TGT A T TGGT AGACGAGAGC TGT ACC T C T - - - - - - - - - - - - -
GAAC T AGCGTGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T C - - - - - T T CGA T T T T T T AAACGGT T T CA T T T AGC T CGACCCGT ACGGT A T T T A T T T A T T TGT - - - - - - - - - - T T T CAGTGCACA T AAGA T AAAACCC T T T AAC T T AAAAGT T T T T T T ACCGA T T T T T T A T - - A T - A T T A T AAAGA T AAA T AA T CC T T A T T T AA - - - - - - - - -
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 size: 1897bp; fragments: 4828; full length: 13 (>=1707.3bp)
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 size: 2197bp; fragments: 4825; full length: 0 (>=1977.3bp)
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 size: 1434bp; fragments: 4367; full length: 16 (>=1290.6bp)
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