
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2023
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T A T CCGAGT T T - - - - T - - - - T A T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGAACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAACGGAGAGAGCC T CACAGT A T CA TG - - - - T AAAAA T AGAAACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAA T T C T T T A - - - - T AAGT T CC T T TGTGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - TG - - - T AGTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T AAAAAACGGGGGAGT C T CACAC T AGA - - - - - - - - - - CAGAC T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCAC T C - - - A - GCGT T C T CGAAAACGGGGGACCC T CACAAAAC T T CA - - - - T A - - - GT C T T T A T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - T A T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGAGTGCCCCGCCAAGTGTGCCGA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T T AAAACGGAGAGAGCC T CACAGT A TGGT AA T T A T AAAAACCGT AACAAGT A - - A T CA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGACAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T C T C - AAAAACGGGGGAGCC T CACAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGA T A TGT CCC TG - - A T T T AGGC - T T AC TGTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T C T AAAACGGGGGACCC T CAC - - - - - - - - - A T A - TGGGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACCGGGGAGCC T CACAACAGT AA - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGCC T CGC T AACA T CAAGGAAGAACCGT C T C - - - - - - - - - T - - - - GCA TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT C TGTGA - CC T T T C T CGAAAACGGGGGAGCGT CACA - - - - - - - - AC T A T AACAGGT A TGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - TGCCGCCAAA T TGT T A T TGT A - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CAGCGT CCGTGA - CA T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAC T ACC T T - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T AAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T T T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAAA T TGGC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T TGT T AAACCGT CAAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A - - - - - - - - - T T - - - C T C TGT AA TGAAGT T CA T AAAA T T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACA - - - - - - - - - - - - - - C T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAA T CGA T - - - - - - - - - AACGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T C T AAAACGGGGGAGCC T CACAA T A T - - - - - - - - - - A T AA T A T T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - T - - - - T A T T T T AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGAGAGACCC TGT A T A T TGTGC T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAAGGTGAGAACC T CACA - - - - - - - - - - - - GT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TG - - - - - - - - - T - - - - T T T TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGT A T T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAGT T TGT C T - - - - - - CC T T A T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAAGT AAC T CGGCGT CCGTGAGAC T T T C T C T AAAACGGGGGAGT C T CACA - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT AA TGAAGT CCA T AAAAA T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAC T C T CACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - T T - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAACGGAGAGAGCC T CACAC TGCA T AC - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAACGGAGAGAGCC T CACAC TGT CAAA T T T A T AGAAAC TGC T ACACGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT A T T AACGAC TGCGCAAA T AA T TGT AA TGGAA T T T AAA T - - - - - - A TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGACCC T CACAA - - - - - - - A T AA T AGGCAACA T ACC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAAAA T TGAC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T TG - T AAACCGT T AAAAAAAA
T T TGGA T T A T TGAAGT T T CAA T A T T A T T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - AGT TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGC T T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACA T AGT T A T A - - - - T - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCA T T C T CAAAACGGAGGGA T CC T CACAGA T T C T AC - - - - T AGAAA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC T A T A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGT AAC T C TGCGT CCGTGACC T T C T C T CAAAAAC T TGGGAGTGT CACA TGT C T - - - - - - - - - AGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT C T C TGA - CC T T T C T C T AAAACGGGGGAGT C T CACAAAACAGTGA T TGT C T T AAAAACGA T T T T AA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAAACAACA - - - - T A - - - - - - - - T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAAACAACA - - - - T A - - - - - - - - T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCA T CC T C - AAAAACGGGGGAGCC T CACAGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCA T C T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAAAGTGAGAACC T CACAA TGT T C T - - - - - T T AAAA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T C T C - AAAAACGGGGGAC T C T CACAAGGGGGTG - - - - - - T AGGAGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAAAA T TGAC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T TG - T AAACCGT CAAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAC - - - - - - - - - - - - - AGCGACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - CAGTGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAAAA T TGAC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T TG - T AAACCGT T AAGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA TGAAGC T C T T AAAA T T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGTGAA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGAGAGT C T CACAA T CC - - - - - - - - - - AAAA TGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T T TGAGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAAAAA TGAC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T TG - T AAACCGT C T AAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T T TGAGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T C T AAAACGGGGAAGT C T CACAAC T T T T CC - - - - - - ACCGC T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAAA TG - - - - - - AAA T C T A T A T T - - - CA T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AAGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGTGGAGT C T CACACCA TGA T CA T T A TGACAGACAGCAAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAA - - - - - - - - - - GT AGA TGGT AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAA TGGT - - - A T AGT AAAAAAC T T CGT C T T A T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C TGT AA TGAAGT T CC T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T T - TGT T AAA - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CAGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACACC T C T T AA - - - - T A - - - A T T CA T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGGACACCC TGT A T A T TGCGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAA TGGGGGAGCC T CACAGCA T TGAA - - - - GAGT AA T T C T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCA - - - - - TGT A T - - - - - - GTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGCCACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAA - - - - - - - A T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - AGT TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAA - - - - - - - - - - - - - GAA T T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAA T AGGA T A - - - AC T AGAAAAC T T A T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T TGAAAAAGGAA T T CGAAC TGAA T T T A T A T C T TGT AGTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - CAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GT T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAA T AGT T CCA T T A T AAAACAAGTGAGT AAAAAA T CGT T ACA T AA T CAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAAGT AA T AA T - AC T - - - AAAC T AA T T T T TGCA T T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGA TGC T A T T CCGAA - - T A T AC T T AA - - T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA TGT C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAGTGT C T T AA - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGT T T A - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAGTGT C T T AA - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - AGGTGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACA T CC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAGAGGT CAA - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T T T C T C T AAAACGGGGGAGCGT CACAGT AC T - - - A T T C T A - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - ACAAGT AAAAGGGTGC T A T T AAAA T A T A T AC TGT A T AA TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAA T AA - - - - - - - ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT A T AA T TG - - - - - - - - - T T T T A TGT TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAC TGT A T T - A T TGT AA T AGT T T AGA T CGT CC T AGT C T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CA T AAACGGGGGAGCC T CACAGCGGGA T T - - - - - - GT AA T CA TGAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - C T T C T C T CAAAAGCGGGGGAGCC T CACAAAA T TGGC - - - - - - AGGGAC T TGA T TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T T CAAAAAAAAA T TGT T T T T T AAA T C T AAA T CC T A T T T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AA TGCAA T T AGGCGT CCGTGA - CC T T T C T C T AAAACGGGGGAGCGT CACAC T T TGT T AAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGACCACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CC T TGA - CA T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAAA T T T T TG - - - AGAAGGGT T A T AGT T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA TGAAGT T T A T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAC T C T CACAGCA T T A T AGC T - - - A T AAC TGAGAC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AC T AACCAACAA T T TGT T - - GT T AA T A T T T T AC T A TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CC T TGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAC T AA T AGA T T A T AACAAA TGT CAC T TGT C T T T T A T T - - - - - - - - - - - - -
- - TGT T T T A T T T T T T ACAAAAAAAAC T AAAC T CAAA T T - A T A T C - - - - - T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGCGA - GC T T T CGCAAAAACGGGGGAGT C T CACAACGT T CCA - - - AAA - GAAGA T T AA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T CGCAAAAACGGGGGAGCC T CACAA - - - - - - - A T T A T A - - - - - - - TGA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAAA T T AAA - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T CGCAAAAACGGGGGA - T C T CACAGT AGAAA T - - - - - - GT T CC T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T A T A T T AA T C - - A T T T A - - C - A T ACAC TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CC T TGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAACAC T T AA T T T A T AAGTGT T ACAAA T A T AGCA T CA T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCA T C T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAACGGAGAGAGCC T CACA T CGT CA T A - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T T T T - - - - - - - - - T T T C T T AC TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGG - CC T C T C T CAAAAACGGGAGAGCC T CACAA T AC T T T T A T T - T AGACGT C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCAAAACC T T TGACA T T - - - - T T T T TGT T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T C TGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGAC T CACAAGT T T T T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAAAAA T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGAGCC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAGAGA T T A T - - - - - - A T T AA T AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T A T T - - - - - GT T A T T - - - AA T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - CC T C T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAGAA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - C T - - - - - C TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGGGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACA T A T CGT C T ACCGT AAAAGT T T T CAACGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT AA TGAAGT T CA T AAAAA T T T C T AGGACA T CC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGT AAC T CGGCGT CCGTGA - C T T C T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACACAACA T T T - - - - T A T A TGT T T TGT T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A - - - T A T AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACACC T T T T CG - - - - - - T A TGT C T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAGA T A T A TGCCAAA T A T A T AC T - - - GAACGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC T C T A T A T T A TGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T CGCAAAAACGGGGAAGCC T CACAAGAA T AC - A T TGT AAAGAA T T AAGT T AGCA TGC T CA - - - - - - - - - - - - - -
C T TGAA T T A T T T T T CC T T AAAAAGA T A T T - T TG - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCGAC T CGGCGT CCGTGA - C T CC T C T CAAAAACGGGGGAGCGT CACAGT A T T T T A - - - - T ACA T A T T T CAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T TGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAA T T CGGCGT CCGTGA - GCGT T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAAAACA T A T - - - - - - AAAGA TGGGACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T - A T AACAA T T AACAGA T T T T CCAA T AAA T T T A T C T T T T A - - A TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAA TGGT T T - A T T A T AGAAAAA T T ACC T A T AA T A T T C T T T T T T T T A T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GT T T T C T CAAAAACGGGGGAGT C T CACAAAC T ACGG - - - - C - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T - A T AACAA T T AACAGA T T T T CCAA T AAA T T T A T C T T T T A - - A TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C T AGGACACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGCGT CCGTGA - GC T T T C T CAAAAACGGGGGAGCC T CACAA TGGT T T - A T T A T AGAAAAA T T ACC T A T AA T A T T C T T T T T T T T A T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T - - - T AA TGT AA TGAAGT T CA T - AAAA T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T TGTGT T AA T - - - - - - - - - - AAGGCAAC T CGGAGT CCGTGA - GC T T T CGC T AAAACGGGGGAGT C T CACAA T AAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2023bp; fragments: 2313; full length: 0 (>=1820.7bp)
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 size: 2346bp; fragments: 2009; full length: 0 (>=2111.4bp)
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TE: rnd_1_family_702

 size: 225bp; fragments: 478; full length: 252 (>=202.5bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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