
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3360
T AGAACACAA TGCCC T A T AC T AGACAA T A T ACCCAAAGACACGACGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T AAAA
C T T T A T CCGT TGCAC TGCAGT T A T T T TGCAGCC T T ACCA T AAAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - T ACCA T C TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T TGAAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - AAC T CC T AAGCAAC T T TGAG - - - - - - - - - - T AC - TGA T CCA T CAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAAAAGAA T CAGT AGT AGAAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAA T ACGT CAA T CAA T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCCCAA T A T
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGT AAAGT T T ACAGCAA T ACA T T A T AC T AGAGCCACAAAACA TG - - - - CCACA T T T T C T AACACAAGGAAAAACA T A T AGA - AGACACACAAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAA T T CGT AACG - - - AGA T C T ACCCGAAAA T T T ACACCACGT
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AC T T T AAGACACCGGAAAACAACCA TGAAAAAAAACGT T AA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T T T T T T T T T C T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AGAGG
T AA T AAA T A - - - - A T AA T AA T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA TGT T T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T AC T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T T T C T T T T A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACCCC T T AA
- - - - AAC T A T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T CC T AAGT T T T TGACACAAGGCAA T ACC T A T AA - - - - - CC T A - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T ACCAA TGACA T TGGACAAA T C T T CACA T T T AG - - GCA T CGGGGAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T ACCAA TGACA T TGGACAAA T C T T CACA T T T AG - - GCA T CGGGGAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACC T CCGCAAAGCA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T T T CAC T T T CGGCA TGGGGAAA T ACCC T T CAAAAGAGGA T ACAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAACAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - C TGGA T T C T T T CACGT T AAAAGA TGCGT AA T A T AAAACAAGAAA T
TGGGAC TGA T ACCAA T AAA T T TGAAAAA T T C T C TGGAAGAGAA T T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGTGAC T T C T T TGGCA T AGAAC T T T AC T T A T CAAAAGA T AAAAGAC
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T - - - - - - - - - - - - - CGGTGGGCGA TGCAAC TGGGA - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAACAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T T T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - CCAAGT T T CC T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - A T ACGTGT AC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - A T C T A T CCCGT CACAC T TGGCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAAACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AC T T T AAGACACCAAACCAAACCA T A TGA T AAAACCAGAGT
T T TGT T T T A T - - - - - - - - - T T T T A T AGGA TGGGT AGAAAACCA T ACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGTGAC T T C T T TGGCA T AGAAC T T T AC T T A T CAAAAGA T AAAAGAC
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T A T AA T A T T T TGA T A T AA T T AAA T A T A T ACCA T AAAA T A T T AAAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCACCCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T T T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T T AA - GGACAC TGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T T AGT AGACA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - CCAGA - - T T CACAAA TGT T - - - GAAAA T A TGT T AAAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA TGCC T T T T T T A TGT T A T AGTGCGGT T T T T A T TGA - TGAC T T AAAGG
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCACCCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T T T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T T AA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - CC T T A T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T ACCG
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAA TGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T CGT CA T T T T T TGGCA T A T T ACA T C TGCCA T CA T AGTGT T TGAAGA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGC T C T AGAA
T AAAAACCGT CAAGAA T AC TGGA T T AGGA T A T CGAA TGGGAA TGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - ACAAG - - T T CAGG - - C TGGAAGAAGA - - - - AGGGGGACA T C T T AA
T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - GAA TGAGAAA T C T T AA T A T T T AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGA T T T T T T ACAGAA T T T T T AA TGGGT AC T A T AAA T AA T AGC T T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGTGAC T T C T T TGGCA T AGAAC T T T AC T T A T CAAAAGA T AAAAGAC
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACAAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - AGCAA T T T T CCAG - - C TGGAAAA TGA T T A T AAAAGGAAGT A T T AA
T TGGAGT CA T CACACAACACC TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A T T T T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T CGT CA T T T T T TGGCA T A T T ACA T C TGCCA T CA T AGTGT T TGAAGA
T T TGA T T CA TGT T A TGA T T T T T T A T A TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AC T T T AAGACACCGGAAAACAACCA TGAAAAAAAACGT T AA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGT A T T TGA T T T TGGGCA T TGGAAAA T A T CCC T AAAAAGAGGT AAAGC
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AGT - - - - - - - - - - AAC T T C TGGT ACGC T T ACCAGCAGC T CAC T A T AC T AAA T ACAGAAAACA T T - - - - CCCCA T TGGT T AAC TGT CGGGCGAACAAC T T AA - TGA T ACAGAAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - ACCGT T T T T CAGA - - T T T AAGAA T A T T T A - A T AACAA TGTGT A T A
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAACAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T T T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAAGT TG - - - - - - - - - GGA T AAAGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA TGCC T T T T T T A TGT T A T AGTGCGGT T T T T A T TGA - TGAC T T AAAGG
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAA T T CGT AACG - - - AGA T C T ACCCGAAAA T T T ACACCACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - CGT A T T AC T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T A T T ACAG
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA TGCC T T T T T T A TGT T A T AGTGCGGT T T T T A T TGA - TGAC T T AAAGG
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T C T CCA T T T T T AAA - - ACAGAC T C T AGCAGT CACAAAA T A T T AAAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T ACCAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T C T CGCAGTGT T CGCAGCA T T C T AA TGTGCAA T AA T CC T AAAACA T T AAA T T T T TGT T T A T TGAC T CA TGT CA T CACA TGT - - - - T AA T T T T T AAG
T TGGAGT CA T CA T ACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T T ACA T T T T C T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CA T ACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - C T CA T A T ACA T AGCACC T AACAA T AC T T A T AAA - T AAAAAAGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGGT AAA T AA T AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T AA T AA T AAGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AAGGA TGACA T AG - ACAAAAC T A T - - - - - - - - - - - GGT C TGAAAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - GT T T T CAGAAA T T TGGGAC TGC T CA T A TG - T T AAA T T AA T A
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - CCA T CA TGGT TGAGACGAGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCGC T TGAGT CC - - - - - - - - TGCCAGCGCC T CCCACACCA T C TGAAGT
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T CC T AAC TGAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAGCAGT C TGA TGCAAAAAAGTGT AC T T AA T A - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGA T T CCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - T T T CC T C T TGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T CC T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T ACCAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT CC T AAGT T T T TGACACAAGGCAA T ACC T A T CA - - - - - CC T AAAAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - T T A T A TGC T A T AGCACA T AGGAGGAGAAAGTGAAAAA T ACAAAGA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T T C TGGT AGTGTGCA T AA T CAGC T AA T AA T CAGGT AACAGAAACAC T - - - - - CCA T AC T T T C T T ACAAGCGGAAAAACA T A T AAA - AGAAACAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - T CCGA T T T T CCGACGGA T T T CA T TGAC T AGA T CGTGAC T T AACAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - AA T T T T TGGTGCAA T T T ACA T CCACACACCGCACGAGAAA T AAACAAAA T AAGGT CC T AAGT T T T TGACACAAGGCAA T ACC T A T CAAA - - ACACAAAAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T C - - - - CCC T C T T T CC T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAA T AC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACCAAGT
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGC T C T T T T T T A T TGGCAC T TGGCGGT T T T CGT T A T T AGACC T A T AAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - C T T A T T CCA T AAA T T AAACGT A T A - - - - - - - A - GAAC T T T T TGA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - A T CC T AAA T T C - - - - - - - - AAGCAA T AGAC - - - - - - - - - T C TGAAGC
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T CC T C TGCCCAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCC T AAG
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC T T CCAC T C T TGT AG - - T A T AACGACACCCGT AACA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAAC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T - - - - - TGA T T T AA - GTGGAAC T T T - - - - - - - - - - - TGGCAGAGGA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT CC T AAGT T T T TGACACAAGGCAA T ACC T A T CA - - - - - CC T AAAA -
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACAGGAAAA
T TGGAGT CA T CACACAACA T T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACC T CCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T T AGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T TGACGTGGAA T T T C T T T T A T TGAA - - - - - - - - - - -
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T ACCAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T A T T - - - - - - - - - - AAC T AC TGGCA T CA T T CACAAGCA T CCAC TGT ACAAGGAACGGAAGCCA T CC - - - - CC T C T T T T C T AAC T CAGGGAGT T ACC T A T AAA - GGACAC TGCAA
T TGGAGT CA T CACACAACAC T TGAAAGGAAACC T AAAAAAGAGACCCCCGCAAAACA T A T T ACCAGA T A T CAGC T CAGAAGAA T CAGT AGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T CCCGT C T T T C T AACGGAGGGAA T T AC T CA T T AAA - - ACCCAGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - AGT T T T CAA TGAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3360bp; fragments: 273; full length: 0 (>=3024bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3360 bp
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 size: 4277bp; fragments: 276; full length: 0 (>=3849.3bp)
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 size: 4275bp; fragments: 990; full length: 1 (>=3847.5bp)
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