
Start crop Point End crop Point

MSA length = 16941
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAGCC - A T AC - AC T AAAAAGT AAAA T CACCGT T T T AAAACAGTGCCAA T C
AGAA T T T T TGAAAGT AAA TGGAA T AGGCCCAA T A T T A T AAAA T AA T T AAAA T T T AA T T T T CAC T AC T T AGACA T TGC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T C T CCAGAGT T CA T CAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T AC T T C T AA T TGA T AA T T A T AGA T C T - - A T AA T T T A T T TGAAGGA T T T AAA T AC
- - - - T T T C TGGCAAAAAAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT TGT T CAGT TGAAC - - - - T T C
- - - - T C T AGGAAAGAAA T AAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T AA T AAC T T C T AA TGC T ACAGACCCCAC T T AA T AA T AAA T TGA - - C T AA T AA TGT AAAGT T A T - - - - T A T
- - - - TGT T T ACGCAGGA T CCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T A - A T A T AA T T AGT AA - - - - - - CACAC T T T T T AAAAAC T A T - - - A T T
- - - - T C T T T AAGGA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T A T C T T C T AA TGC T ACAAG - - - - - - A T - A T T T T AAA T T A - - - GAAA T A T T CCAAAAAAA - T AA - T T T
AAAA TGT T T A TGAAAAA T AA T A TGAGGAACA T TGC T A T AAGA T AA T T AA T AA T AAA T T T T AAC T T T T TGGACAGCAC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT CA T T T TGAAGT TGC - - - - - - -
- - - - C T T T T TGAGGTGGACGGGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAA T - - - - T A T
AGAA T T T T TGAAAGT AAA TGGAA T AGGCCCAA T A T T A T AAAA T AA T T AAAA T T T AA T T T T CAC T AC T T AGACA T TGC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGT T T T AA T AC T A T T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T A T T T CGT AGA T A T - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT ACA - A T A T - A TGA T AAGACAA - - GAAA T AC T T CCGAGGGC T A - - - C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACGT A T A T ACAACCGT AAA T T AAAC T CGGT A T T T T A T T AC T T T C T AA T T C
- - - - CGT T TGGAAAAAAA T AGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AC T T TGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGT TGT A T A T AAC T A - - - - - - - - - - T TGACGT T C TGAA - - - - - T A T C T AC
- - - - T C T CCGAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T A T C T T C T AA TGC T ACAAG - - - - - - A T - A T T T T AAA T T A - - - GAAA T A T T CCAAAAAAA - T AA - T T T
- - - - AA T TGGGGCAAAGT TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T A T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C
AGAA T T T T TGAAAGT AAA TGG - A T AGGCCCAA T A T T T A T AAA T AA T T AAAA T T T AA T T T T CAC T AC T T AGACA T TGC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GCGT CAAAGACGAC TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T C T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA T AGT A - A T A T - AC T ACCGT T T AA - - CCAGT A T T T T AAG - - - - - T AAA T T T
AGAA T T T T TGAAAGT AAA TGGAA T AGGCCCAA T A T T A T AAAA T AA T T AAAA T T T AA T T T T CAC T AC T T AGACA T TGC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AA T TGGT AA TGGT TGAA T CGGG - - - - A TGACA T ACAA T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACAGGT A TGT A - - - - - - - - - - - - T C T AGAGAA T T TGA T AAAA T T AAA T T T
- - - - T A T TGAA T T AAAA T TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T TGA T T CGA T TGT - - - - - - - ACCCAA T T C T CGGAAAGCGT A T A T C T T
- - - - T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAA - - - - - - A T T A T - - - - - - - AAGT CA T C T T T AAAAAAAA T - - - - - - -
- - - - T C T C T AAAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAA - - - - - - A T T A T - - - - - - - AAGT CA T C T T T AAAAAAAA T - - - - - - -
- - - - T C T C T AAAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAA - - - - - - A T T A T - - - - - - - AAGT CA T C T T T AAAAAAAA T - - - - - - -
- - - - T A T T T CGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CGT T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC - - - T ACA T T - - - - - - - - - - - T - - AAAACA T T T CCAAAGCAC - - - - T T T
- - - - A T T T TGA T AA T AAAA T T A T T A - - - - - - A T T T T T T AAAA TGA T T AAAGT AAAAA TGT C T A T AC T TGGGCA T T CA T AAAAAAA T C T AGGGT T T T CGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T T T T TGAAAGT AAA TGGAA T AGGCCCAA T A T T A T AAAA T AA T T AAAA T T T AA T T T T CAC T AC T T AGACA T TGC T CGAACAGC T T A T TGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T C T T TGA T AGAGC T T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGT T T - - - - - - A T T A - - - - - - - - - A T AAGTGT T T ACAAAAAA T T - - - T T T
T AAA T A T CAGAAAAAAAACAAAA T A TGT T T A T T AC T T A TGA T CAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGC TGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGGT A - A T A - - A T AA T AAA - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGT AA - T AA TGCC
- - - - AC T TGAAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T AA T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T A - A TGC - A TGAGAAACC TG - - CCCGC TGT T CAAAAAAG - T AAA - T C
AGAA T T T T T A T T AGAAGGT ACAA - - - - - - - - AAA T T AAAAACAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGT T T A TGGGA T A T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AAAAAAAAAAA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACACAC TG - A TGT A - - - - - - - - - - - - - - CAAGGGT T T T AAAA T CA T - - - - T T T
- - - - T C T CCA TGGACAGCAGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA TGC T A - AGA T - A T TGAAAA T T A - - - GAAA T A T T CCAAAAAAA - T AA - T T T
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 size: 16941bp; fragments: 2360; full length: 1 (>=15246.9bp)
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After TEtrimmer 16941 bp
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 size: 17275bp; fragments: 2653; full length: 0 (>=15547.5bp)
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 size: 4357bp; fragments: 757; full length: 0 (>=3921.3bp)
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