
Start crop Point End crop Point

MSA length = 21616
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T C T T TGGCAAGCAA T AAA T T T AGAACAGAC TGC T T TGT A T A - - T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T C T T TGGCAAGCAA T AAA T T T AGAACAGAC TGC T T TGT A T A - - T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGT T TGGAGCA T T T - - - T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGT T TGGAGCA T T T - - - T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGT T TGGAGCA T T T - - - T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGTGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T TGGGT AGGCCGT AGA T T T TGGTGGT AGTGAA T T T CGAA T - T TG
T T TGT T T AGAGTGT T T C TGT T A T T A TGCGT T T CCACCA T T T C T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T AAAAA T AAA T AC T T T T AAC TGACGGACGAAA TGGTGGAA TGAACCA T T AC TGGGT AAA TGACGAAC T AAC T ACAGA T T CC T AC T CC TGCGA T A
T T T A T T T A - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A T T AC T T T T T C T CC T - - - - - - - T T T CGGA T AA TGA T TGT T T TGC T C T T T TGAA T AGT CAAA T AA T T T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T AC - - - - - - - - - - - - - AAC T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 21616bp; fragments: 2256; full length: 17 (>=19454.4bp)
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 size: 21973bp; fragments: 2145; full length: 17 (>=19775.7bp)
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 size: 1444bp; fragments: 155; full length: 106 (>=1299.6bp)
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