
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3175
- - - - - - - - - - GACCA T CA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AA - AACACAGAAC - - T T CCGA T AA T A T AA T - - A - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T AGT A T ACCGC T A T CACAAAAAA T - - - GAAAA T T CAGGAAAA TG - - -
- GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA - T AA T AC T T T T AACAA T T AA TGA T AAAAACACAGAACC T T T T CGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AC T T AA T - T T T T T T TGT T AA T AAA T AAACCAAGTGCAACAAACCGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACCA T A T AGT T T - A TGT T T TGGA T AAAA T A - - - T T AA T T AC T AAAAACAA - - -
AAA T T TGA T T T T T CA T AGA TGT - - - - - - T T T AAA T T A T T T T A - T T CC T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T TGA T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT T A - - - T T T C T C T CCAA TGT ACA T T CAGAACA TGT ACA T T A T CC T
GAAA T T AA - T - AGTGAGAGAAA TGCGA T - - - - - AA T - - - - T T - A - - - T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGA T A - - AA TGT T T C TG - - - - - - - - - - - GA T AA T T T AAAAAC T CAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAAA T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T A T T A T - T TGT T T T T CAGA T A T AC - - - T C T AA T AC T T CAA T T T TGC T
- AA T C - AA T T T AA T A T AAAA TGT AAAA TGT C T AA T T - A T T T T A T C T C T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T C T CCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGA TG - AACGT T T - - - - - - - - - - - - - - CCAGC T A T T TGA T A T T A T T T
- AAA T T AA T T T TGT A T AAAGAGGA T A T T - - - TGA T T AA T T T T - T A T C T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T C T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T T A T - - - C T A T T ACAGCAAAAAA - GT - AAAA TGT T A T AAA T AAAA T T
AAGA T - - C - T - GT AAGGGGACAAA T AA T T T T T AAA T - AGT T AA - T T C TGA T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT T A T - - - - - - - - - - CGAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T
- AAA - - T A T T T CA T A TGGAAGC - - - - - T T T T T AAA T AA T T T T - T T T A T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGG - - - - - TGC T CCA T T AAAAAG - A T T TGAAA T C T A T ACAAGAAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA TGT CAAA T T T T AC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACACGGCCAA T T A T CA T T C T A T CAAGA TGC - - - CAGGA TGC T AGCCGCGA T CC
- AAA T TGA T - TGGC T TGGAAA TGAAAA - - - - - - AA T AGAC T TGT T T T T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT T T AAA T T T TGCA T CGT CAGAC - - - AA T A T T AC T AC T AC T AC - - -
AAAA T - AC T - TGGAACAAAA TGTGTGA T - - - - - AA T AA T T A T AGA T C T AC T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T
AAGA T T AA - - - AGCGAGAAAAA T AGA T - T T C T AAA T - - T T T T AGCCC T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCCAAAACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGC T - - - - - - - - - - - CCGA T A T AC - - - AAGA T C T T A T AACA T T T T T T
AGGA T - GA T - TGGT C T AAGACAC T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGGT A T - - - - - - - - - - TGAAGAGG - - - T AGAAC TGAGAAGT T T T C TG
- A T A T T AA T A T CACA T AAAACA T CACA T - - - T AAAAAA T T T C - T T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGA - - - - T T A T T T T AG - AAAA T A - A T T T AAA T T T T AAAAAA TGT - - -
AACA T - - - - - - - C TGAAAAAA T CAAAA - - - - - - - GT AA T T T A - - - - - T AGT T T T AGT AA T T AA T AA T AAAAACACAGA T CC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A - - - - - - - T AA T T T TGA TGAGAAGT - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - T AGGGTGGAGGAGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AA - - - - - - - - - - - T T ACA T A TGAAAAAAAAAAAC T AA T A T A T AAC T A - - - - TGT
A - - - - - - - - - TGGAAAAAAAAAGGGAA - - - - - - AA TGAAC T AAAA T A T A T T T T T AGGAA T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T A T TGT - C T A T T T AA T T T AAAAA T AACA T AACCA T C T A T CA T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T AAA T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGT AAAAA TGT C T T CCC T T CAAAC - - - CAAAGTGT A T T T AA T T TGGT
AAAAC - - - - - T CACACACACACAACAA T - - - - - T A T CCC T T T A - GC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGC TGTGACGT T A T A T CA T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T
- CAA T - - - - - - - CC T AA T AAAACAA T A - - - - - - - A T AA T A T T - - A T T T A T T T T T AGCAA T T AAAAA T AAAAACACAGAACC T T T CCGGT AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T AA TG - AGAGT T T T A T CCAAAAGC - - - C T CA T T T T T TGA T A T A T C T T
AAAACCAA T A T TGT T AA T AAAA T ACGGT T T T T AGACCA T T T TG - T CC T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACGCAGAACC T T T CAGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGA T A T A - AAGT T A T A T - - - - - - - - - - - GA T T A T T T T AAAAA T T AACG
AAAAC - - - CA T AGAAACAGAAACACAA T T T T T AGGT - A T A T - - - GT A T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T T A - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGC T AAAA T A T CCAA T T AAAAGACA T TGA T AA T T T AAAAAC T CAAC T
- - - - - - - - - - T CAA T T ACAAAA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T AAGCAAAAA T T T
A T AA T - AA T A T AGAA T A T ACAG - - - - - - - - - - - - GT AA T T T T - - CCC T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T T CGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T T T T T - CC T T T T T T A T T T A T A T ACGT CAA T AAC T AGAA T AA T AA - - -
G - - - - - - - - - T T T T C T ACAAA T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T A T AGAA T T A T TGT CCACAGAAACAC T AA T A T T T T T AGGGC TGGT C T
AAAGC - - - - - T T ACA T ACAAGGT A T T A - - - - - - AA T AA T T T T ACACCGA T T TGT AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACCA T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T ACA T AA T CA T A T T T CCAACAC T A T ACAC T - - - - - - - - - - TGAAAAAA - - - AAAAA T A T T AGGAC T T AA T T
- - - - - - - - - - C T C T ACAACAGTGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA - - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T ACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT AGT - A T A T T T C T T CCAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T
- A T T T T AA - - - TGAA T AAGCAGAGTGGT T T T T AA T T AAC TGT - - AAA T AGT T T T AGCAA T TGA T AA T AAAAACACA T AACC T T T ACGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T - AAGAAAA TGAAAA T T AA - - -
- - - - - - - - - - T AACA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T T T AGCAA T TGA T AA T AA - AACACA T AAC - - T T CCGA T AA T ACAA T - - C - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T ACGA T T T - T T A T CA T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T C T CAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGT T AA T - CCA T T A TGT T AAAAAC T - - - T A T AGCA T T AAAAAC T T T TG
- AAA T - AA - - - AGT CCAAAA T A TGGAA T T T T CAAAG - A T A T T A T CC T T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAA T AA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA T T A TGAAA - AA T A T T T T ACCGACGAACA T T A T AAA T T T TGCAAAC T T T T T
- CAGT - - - - - TGGT T T A T AGT CGGT AA - - - - - - AACAAGA T - - TGCC T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGA TGT - TGGT T T TGTGT AGAAAC T T T T CAAA TGT T A TGGA T CCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T AC T T C T AACAAGA T CA T T T - T CGTGCAA - T AACAAGA - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - -
G - - - T T AA - - - AGT T AAGAGAA TGCAAC T T T T AA T T - - T A T TGT CCA T AGT T T T AGT AA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - AGAAA T T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T A T T T AAC TGT T T T A T - - - - - - - - - - - T ACA T T T TGA T A T T T CC T AA
- AAAA - - - - - - - - - GTGAAAAA T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAA T T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T A T A T T - T A T T T A T A T AAA T AAAGAGCAAAAC T AC T AAGAAA T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA T T T T AGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGT T AA - - - - - - - - - - TGA T AAA T - - - CAAAA TGAGACGCAGA T T CC
- AAA T - AA - - - AGT CCAAAA T A TGGAA T T T T CAAAG - A T A T T A T CC T T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAA T AA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA T T A TGAAA - AA T A T T T T ACCGACGAACA T T A T AAA T T T TGCAAAC T T T T T
- - - - - - - - - - TGGCGT A T ACAAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGTGCC - T AA T T C TGCC T T AAGA T - - - TGTGA T T T T C T T AGCA T T A T
- CAA T - - - - - - CA T A TGGAAAAGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGA T ACAACCGT T A TGT - GAAAGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGA T A T T - T T A T T T T T T T T CAAGA T - - - CC T A T T CCGAGGAA T C TGGG
G - - - - T AA - - TGGCAGAAAAAGAACAA T T T A T AAA T - A T T T - - - A T A T A T T T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACAGT ACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGGGT T AACA T T T TGC T AGCA T ACGT T CGCA T C T T CAAA T A T CGC T C
AAAA T - - A - A - GAAA T AAAAAAAGTGGT A T T T AAA T - A T T T T AGC T A T AGT T T T AGCAA T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA T AA T ACAA T T CA - - - - - - - - - - A T C T T CCCAAAAACAAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGT A - - - A T T T T T T T C - - - - - - - - - - - AAAAA T T T T AAA T A T T T T T T
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 size: 3175bp; fragments: 3902; full length: 1 (>=2857.5bp)
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 size: 3562bp; fragments: 4271; full length: 1 (>=3205.8bp)
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TE: rnd_1_family_88
 size: 242bp; fragments: 232; full length: 166 (>=217.8bp)
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