
Start crop Point End crop Point

MSA length = 631
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACCA T T ACC - - - ACAA T TGCA T AAAAAA T A T AAGAAAGGAGT CAAA T AC T A T T T T T ACA TGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T TGT T CAGT AGCA TGT AAAG - ACCA T TGAA T AAAAAGAC T AAGGAAGGAA T C T AA TGT T A T T T T - - T T T T CGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAACAC T TGT C TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGT T C T - - - ACCA - - - GT T AAAA - AAC T AAGCAAGGAGT CCAA T A T T A T T T T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA - - - - - - - - - - - - - - - AACGT A TGA TGGT AA T AC T A T T T T T A T A T T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T AAAACGA T T T A - - - - TGT A T AAA T T T T TGT AGCGCAGTGA - ACCA T TGAA T AAGAAA T C T AAGGAAGGAGT T - - A T AC T A T T T T TGT A T TGA TGC - - - - - - - - - - AGT AAA T T T A T TGA T T CAACGT AAAACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAA T A T AC TGC TGGCA
GAAACAGAA T AAGGT - - - - - C T T C T A T A T A T T T AAA T T T T T TGAAAGCCA T TGAGT AAAAAGAC TGAGGAAGGAGCC T AA T AC T A T T T T T A T A T T CGTGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T TGAGT AAAC T T AAAACAAAACCACAAA T T A T TGAGT C T T C T C T AC T T CGT A T T T T AACACGT T T AA T AA - - A T T AGAACGCCAC TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T AAACC T C - - - T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AA T T A T ACGAGT T AAAAA TGT T T CAGCCAC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACAAAAAA - - - AAGAAAGT AGT C T AAGAC T A T T T T T A T A T T CA T CC - - - - - - - - - - AAAAAA T T T A T TGAC TGAACGT AAAACAAAACCACCAA T T A T TGAGT C T T C T C TGT T T T A T A T T T T AACACGT T T AAC T AAAA T T AAAACGCCAC TGT T T
- - AA T T A T ACGAGT T AAAAA TGT T T CAGCCAC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACAAAAAA - - - AAGAAAGT AGT C T AAGAC T A T T T T T A T A T T CA T CC - - - - - - - - - - AAAAAA T T T A T TGAC TGAACGT AAAACAAAACCACCAA T T A T TGAGT C T T C T C TGT T T T A T A T T T T AACACGT T T AAC T AAAA T T AAAACGCCAC TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T A T AGT AAAAGT T AAAA T T - - - AAC T T TGAA T AAAAAGAC T AAGGAAGGAGT C T AA T ACAA T T T A T A T A T T CA TGT - - - - - - - - - - AA T AGA T T T A T TGAC T CAAAA T AAAACAAAACCACAAA T T A T TGA - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AACACGT T - - - - - - - - - T T AGAACAGCACCGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT A T T T T T T AAAA T A T C TGT - - - AC T A T TGA T T AAAAAGT C T AAGGAAGGGGT C T AA T A T T A T T T T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T T T T A T T T AC - - - - - - - - - AGGGC TGT AACA T A T AGGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T TGTGGT T T CAAAAGC T AC TGA - A T T A T TGAA T AACAAGCC T AAGT AAAGAGT CAAA T A T T A T T T T T A T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAACAAAACCACAAA T T A T TGGGCC T ACAC T AC T T T A T A T T T T AACA TGT C T AAA T AAAAGT AGAACGCCAC TGA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACAAA T T AGAAA - - - - - T A T T T AA T AAAAACAC T AAAGAAAGAGT AAAA T AC T A T T T T T A T A T T - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T AC T T T A T A T T T T AACAGGT T AAAAAA - - - - T AGAACGCCA T CAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT ACGC TGC T A - GGT T A T TGA T CAAAAAGACAAAGGAAGGAGT C T AA T AC T A T T T T T A TGT T T A TGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T TGAC T CAAAGT AAAACAAAAC T ACAAA T CA T TGAA T CAACCC T AC T T T A T A T T T T AACAC T T T T AAA T AAAA T T TGAACGCCAC T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - GAA TGAAAAAACGAAGGAAACAGT T AAGT AC T A T T T T T AAA T T CACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T AA T AAAAAA T CC TG - AACCA T TGGA T AAAAAGAC - AAGGAAGGAGT CAAA T A T T T T T T T T A T A - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T T A T CCCAA T T A T CGAGCGT A T AGAAAGCC T TGA - - ACCAA T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T TGA T T AAAAAAGC T - - GAAAGGAGT A T AA T AC T A T T T T T A T A T T CGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT CCGAGT CA T T T ACGGGGCAGCCGCGGCGGCAGT A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA - - - AA T AAAAAAAC TGGGAAGAAAGT CAAA T A T T A T T T T T A T A T T T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT AACAAA T AACGACA - A T C T A T TGAGT AAAAAGAC - AAGGAAGT TGTGAAA T AC T A T T T T T A T A T T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T T A T T T T T A T A T T T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C T C T AA T T A T T T T C - - - - - T A T TGAA T AAAGAGACCAAGGA TGGAGT C T AA T AC T A T A T T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAAC T TGACA T T T T T AGAACCACC TGAA T CCCCAGCGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAA T TGAA - - - T T CA T T T AA T AAAA TGAC - AAAAAAGAAGT AAAA T AC T A T T T T T A TGT C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T C T T T CA - - - - - - - T TGAA T T AAAAGGC T AAGGAA - GAGT C T AAAAC T A T T T T T A T A T T CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAAACCA T AAA T T A T CGT A T C T ACCC T A T T C T A T A T T T T AACA TGT T T AAA T AAAA T T AGAACGCCCC TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T T T T TGT A T AAAA T T T T T CGGGAA T CA T T AAA T AAACAGAC - AAGGA TGGAGT CAAA T AA TGT T T T T AAGT T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T CC TGT CAAA T T C TGAA - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAAGAGT C - - A T AC T A T A T T T A T A T T CA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T TGA T A T T T T A T AAAAA T AAGAA T AA T T T T AAA T T T CAA T AGAA
GT A T AGAAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AAA T AAAAA T AC T AAGGAAGGAGT CAAA T A T T A T T T T T A T A T T - T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AC T TGGT A T CGT A T CA T CCCA T T T ACAGAA T CGCAAA T C T T CGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T AACCAAAAGA - - - CGT AGAA T AAAAAGA T T AAGGAAAGAGT T T AA T AC T A T T T TGA T A T T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T T TGT T T T AAA T AAA T AAA - - - A T AA T TGAA T AAAAAAA T CA TGAAACGTGT T CAA T AC T A T T T T T A T A T T C T T AC - - - - - - - - - - AA T AAA T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T T T T A T A T T A T A T TGTGT T A T A T TGAAA T AGGAGAGAAA T TGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA T T T A T TGAC T AAAAGT AAAACAAAACCACA T A T T A T CGAGT C T ACCC T AC T T T A T ACCC T ACACGT T T AAAA - - - - A T T AGAACGCCAC TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - - - T AACA T T A T T T T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T CGAC T CAACGT AAAACAAAA T T ACAAA T T A - - - - - - - - - T CC T AC T T T A T A T T T T ACA T T T ACA T T T A T AAA T T AGAACGT C T C T AC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT CA T TGAA T AAAAAAAC T AAAAAAGAAGT CA T A T A T T A T T T T T A T A T T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AC T A T T TGT A T A T T CGT AC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T TGGC T CAACGT AAAACAAAA T T A T T AA T T A T TGAA T C T AC T C T AC T T T A T A T T T T AACGCA T T AAAAAAAAAA T AGAACGCCAC TGA T A
C T C T AAA T A T T T C T T A - AA - - - - - - - TGC T A T T AA T T TGT T T T - - - - - CA T T AAACAAAAAGAC T AAGAAAAGGGT C T AA T T C T A T T TGAA T A T T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T T T T A T AC T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T T A TGACAAGT T AAAA - - A - GAGCA T TGAACAAAAAGAC T AAGGAAGGAGT C T AAC T T T A T T T T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - AA T AA T A T T A T T AAC T CAA TGT AAAGCAAAACAGT AAA T T A T TGAGT C T A T CC T AC T T T A T A T T T T A T CACGT T T AAA T AAAA T T ACAACGT CAC TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T TGAC T AAAGAGAC T AAGCAAAGGGT CAAA T A T T A T T T T T ACA T T AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGA T AAAAAGAC TGAGGAAGGACCC T AA T AC T T T T T T T A T A T T CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T TGT T A T AAAAAAA T T T T AC T T AAAGC TGCAGT T T T AAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T A T T AC T T T T T - - - GGCA T TGAA T AAAA TGAC T AAGCAGGGCGT C T AAGAC T A T T T T T A T A T T T A TGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T TGAC TGAACGT AAAACAAAACCACAAA T T A T T CAGT C T ACCC T AC T T T ACA T T T T AA T A TGT T T AAAAAAAA T T AGAACGCCAC TG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T T T T T C T ACA TGT A - AACCA T TGAACAAAGA T AACCAGGAAGGAGT C T AA T AA T A T T T T T A T A T T T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAC TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGAGACAGA T AGAGGCCA - - - C T T TGAA T AAAAAGAC T AA TGAAGGAA T CCAA T AC T A T T T T T A T A T T AA TGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T TGACCCAACGT AAAACAAAACCACAAA T T A T TGAGT C T AGCC T AA T T T A T A T A T T A T CACGT T - - - - - - AAA T T AGAACGCCACCGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T C T AC T A T AAAA T AGAA T AAA - - - - - T TGAA T AAAAA T T CCAAGGGA - GAGT C T A T T AC T A T T C T T A T A T T CA TGC - - - - - - - - - - AA T AAA T T T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCACCA T AGT A T T T T AGCACGT T T T AA - - - - - - - - - - - CGCCAC TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT T AA T T AC T AAA TGGT AA T AA - - - T A T TGAA T AAAAA - - - - AGGGAAGGAGT T T AA T AC T A T T T T T A T A T T CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AGT A T T T T T T A TGGC T TGCCAACAA T A T T T AAAA TGCGC T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGAGT CAAA T AC T A T T T T T A T A T TGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGA T T TGACAAA - - - CA - TGGA T AAAA TGAC T AAGAGAAGAGT CAAAAA T T A T T T T T A T A T T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA - TGT T T T T AAC T AAGAAA - - - ACAA T TGAA T AAAAAAAACAAGGAAGGAGT CAAGT AC T T T T T T T A T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 631bp; fragments: 803; full length: 48 (>=567.9bp)
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 size: 960bp; fragments: 371; full length: 0 (>=864bp)
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TE: rnd_4_family_1553
 size: 352bp; fragments: 516; full length: 0 (>=316.8bp)
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