
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1107
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGAAA T T AAAAACA T T A T T T T T CCGCCA T C T T T T T - - - - - - - - - - - TGCAGGT CAGGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T ACAGGGTGT T T CA T AACAAA TGCGAGAAAC T T T AAGGGCGA T T C T TGT - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT TGAGT T T TGACCCAACGT T T A T A T AACAAACAACC T T T T A T T T T T A
A T A T ACAG - - GGAGAAACAAA T A - - - - - - - - - AC T T T AAAAA T AACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGT T C T CCAGA T T AC T T T T T T T ACA T AAAAC T A T AGT - - - - - - - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - GAGT T T TGA T CCAACGT T CA T AGGT A T AAC T ACC T T T T AC T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT AAAA T A T T AACA T T A T T T T T CCGCCA T C T T T A T AAAGC T T C T AA T TGT T - - - - - - - - - CCCAACGT T T ACA T AA T AAAACACC T T T AA TGT CC T
T AGCA - - - - - - T AAA T A T CCAGGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGACGT T T T A T A T - - - - - - - - - A T T ACAAC T ACC T T T T A T T T T T ACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT TGAA T T T CGACCCAACGT T T A T ACAACAAAC T AC T T T T T A T T T T T A
AGAGCGTGCGGCAGA TGT T AC TGAAA T - - - - - AAGT - GAGAGCAGT T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAA T C T ACGACA T AACGGA TGCA T A T AAACCCACAC T T AA T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T AA T T T TGACAGGAAGGAGT A T A T CAACAA T T A T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T CAAAAC T AAAAGCA T T A T T T T T CCGCCA TGT T TGT ACCGC T CC T AA TGGT TGAC T T T TGACCCAA TGT T T A T A T - - - - AAC TGCC T T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCGT AA T A T ACGGGGTGT T T CAAAACAAA TGCGAAAAAC T T T AAGGGTGA T T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T T T AAGGAGGGC T T AAAAAAGGAGA T T A T CGACAA T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGT A T T TGGACCCA T TGT T T A T A T AGCAA TGT ACCC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - AGA T AAA TGGA T A T ACAGGGTGA T TGAAAACAAA TGCGAAAAAC T T T AAGAGCGGT T C T TGT - - - - - - - - - - AGA T AAAA T A T AAAAACAA T A T T T T T CCGT CA T T T T T A T ACCGC T CC T AA TGGGA - - - - - - - - - CCCAACA T T CA T A T AA T AAAC T A T CGT T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - C T ACACA T T T AAAGGT CAAA T CA TGA T T T A T C T CGA
- - - - - - - - - - - - GGA T A T T AA T AAGA T T A T C T AA T CAAAAAA T ACC T T A T A T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA T T CGAAAAGC T T T AAGGGTGA T T C T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC - - - - - - - - - CA T AAAA T T T AGAAAAA T A T T TGC T CC T T A T A T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T AGCA T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA TGCGAAA T AC T T T AAGGGTGA T T T TGT T - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T T TGA - - CAACGT T CACA T - - CAAAC T AGAAAACAAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T AC T T C TGAACCA T CGGCGA T A T AACAAAC T T CCA T AAA T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT T AAC T T T AAAACAACC T ACCGA T T T AAAA T T A T T T T T AA T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AAGGGTGGT T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGACA T T TGACCCAACGT T T A T A T AGCAAA T T A - C T T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAAAC T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGAC T T T TGGCCCAACGT T T A T A T AACAAAC T ACCCA T T A T T T T T A
A T A T AACACAA T AA T T A T T T C T AGT T C T TGTG - - - - - - AAA T TGCA T AGT A T ACAGAGCGT T T CAAAACAAA TGCGAAAAAC T T T AAAGGT T A T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T A T AG - - - ACAA T T T T A TGCA T T C T T A T - - - - TGACA T T T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T AA T T T T TGAACGAGCAC T CACGCACAAAC T T ACAC T A T A T T T T TG
T T AA T A T AG - - - ACAA T T T T A TGCA T T C T T A T - - - - TGACA T T T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T AA T T T T TGAACGAGCAC T CACGCACAAAC T T ACAC T A T A T T T T TG
- - - - - - - - - T T CAAAAAC T T A TGGT A T T T T TG - - - - TGAAGAAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAAA T - - AAAACAA T A T T T T ACCGCCA T C T T TGT ACCGC T CC T AACGT AGGT CC T C T A T ACAGT CC T C T T T T TGA T CGT C TGT T C T C T T T T C T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAAGT T TGA TGCAAGGT T T A T AGGGACAA T TGT T A T T T AC T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T T ACAAAA T T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGTGCACA T A T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA TGCGGAGT AC T T CAAGGA TGA T T C T TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAAAA T AAAAACA T T A T T T T T T TGCCA T C T T TGT AGCGC T CC T AA T AGT TGAGT C T T AAA T AAGTGCCAA T A T T T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAGACA T T A T T T T T CCGCGA T C T T TGT A - - - - T CGT AA T AGT TGAC T T C TGACCAAACGT T T A TGT A TGT T AC T AC T T T T T A T T T TGA
CC TGA T A T C TGAAAACCGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - GAC T T T T AACCCAACGT T T A T A T AACAAA - T AC T CC T T A T T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T A T AAAC T T T AAGGGTGA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACAAC T A T CGA T A T AAAC T C T T CACGAGAA T A T AAA T T AGA T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T - - - - T CAA T ACAACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAACC T T T A T T T T T T CGCCA T C T T TGT ACCGC T CC T AA TGGT T AC T T T A TGACCCAACGT C T A T A T AACAAAC T ACCC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T AA T - - - - - - - - - - AGA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGACAAC T T T TGACCAAAC T T T T A T A T AACAAAC T AC T C T A T A T T T T - -
T T TGA - - - - - - - - - GAA T CAC TGGA T T T T T T C - - - - - - AAAAGA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAAA T A T T A TGT T T CAACCA T C T T TGT AC - - - - - - - - - AGGC TGT CC T CCGCGC TGCCGCCA T CGGCGCA T AC T A T AA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAAAA T AAAAACA T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T - - - C T T TGAC T CAACGT T T A T A T CACAAAC T ACCCA T T A T T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T - - - - A T TGT TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAC T CAACGT T T A T ACAACAAA - - - CAC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAAAA T AAAAACA T T A TGT T T CCGC T A T C T T T A T A - - - - - - - - - - T AA T TGAC T T T T AA T CGAGAGT T T A T A T AACAAAC T ACCA T T T A T T T CAA
T T ACA - - - - - - - - GT CA T T AACAG - - - - - - - - AA T T - - G - T TGAAA T AGAA T ACAGGGTG - T T CAAAACAAA TGTGAAAA - C T T T AAGGGCGA T T C T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCGACAA T TGT A TGA T T CC T T A T A T AA T T AAC T A TGT TGAA T T C T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAGT A T T T TGA T T T A T TGCCCAAGT AAAAAGT T A T CGGC T A T T C T T A
- - - - - - - - - AACAAAAA T T AA T CGCAA T C T T CGAC T T AAAGT CGT A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AA T A T C T AGA T CA T T A T C T AAA T T T AAGA T T A T T CC T AA T T T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AA T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAA T C T C T AAGGAAACGGTGAAACAGAAA T T T T T ACA T AAGT C T CA
T T T AG - - - - T AAAAAAA T C T A T AAA - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGC T AAAACAAC T T ACA TGT T ACAAGC T AC T AC T C T T T CAGA
TGACA T A T - - C T AGA T A T C T ACAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T T T CGCAA - - - - - - - T T T A T A T AACAACC T T T T A T T C T T AC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAAA T T AAAA T CA T T A T T T T T CCGCCA T C T T TGT A T CGC T T C T AA TGGC TGACA T T TGA T CCAGCGGT T A T A T AACAAAC T A T CC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA TGCGAGAAAC TGTGAGGGTGGT AC T TGG - - - - - - - - - - AAA T AAAAAA T AAAAA T A T CA T T T T C T C TGCA T C T T TGCACCGC T CC T AA TGGT TGAC T T T TGACGCAACGT T T A T A T AAAGAAACACCA T T T AGT T C - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAAA - TGT ACCA T T A T T T T T CC T C - A T C T T TGT ACCGC T CC T AA TGGT T A T A T T TGGACCCA T TGT T T A T A T AACAA TGT ACCC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAAACA T T A T T T T T C - GT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGC T AC T T T TGAACCAACGT T T A T A T AACAAAC T ACAC T T C T T T T CA T
T T A T T T AA T A T C T AA T AGCAACAAA T T AA T A T AA T T T AAA T T A T T T T A T T ACAGAGGGT A T T T CAAAA T AAA TGCGAAAAAC T T T AAGGA TGA T T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCC T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACCC T T AAGGGTGA T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T TGA TGT T T T AA T AA T T AA T AGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGCGAAAAAC T C T A TGGGTGA T T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T AC T A T CA T TGCAGCA T C T ACAAAC T AAAC T ACAAAA T A T T T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT CAAAAAAA T T T T AAGA T T A T AA T T T ACC - - - - - - - - - GA
C T T T T C T A T AAGAAA T A T T T A T AACGA T T T AG - - - - - - - - AC T T CAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGA T T T T TGACCCAACGT T T A TGT AACAAAC T ACCC T T T A T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA TGT A T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA TGTGAAAAAC T T T A TGGA TGA T T T T TGT - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAAACA T T A T T T T T C TGCCA TGT T TGT ACCGC T CC T AA TGGT TGAC T T T TGACCCC T CGT T T A T A T AACAAAC T A T AC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT TGAC T T T TGACCCAACGT T T A T T T AACAAAC T ACA T AA T ACC T T T A
T T AAA T AC T T T AAAACA T TGT TGAA T T T CGTGAA T A T AAA T T C T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGAAAA - - AAAACA T T A T T T T T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T - - - - - - - - - CACAA TGT T T A T AA T AACAAC T ACCC T T CA T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T TGA T T A T ACAGGGT AC T T CAAAACAAA TGCGAAAAA T T T CA TGGGTGA T T C T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T T T T T CGA - - - - - - - - - T CGA T AA T T TGT T T T T CCA T CGGT AAA
- - - - - - - - - GGCGGT AA T T T ACAA T T T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGAGTGT T T CAAAACAAA TGCGAAAAAC T T T A TGGGTGA T T C T TGT - - - - - - - - - - GT A T AAAACA T AAAAACA T T A T T T T T - - - GCA T C T T TGT ACCGC T T C T AA - - - - - GAC T T T T AACCCAACA T T T A T A TGC T AACC T ACCC T T TGT T T T T A
AGGGA TGA - - GAAGAAA T T A T TGG - - - - - - - - - - - - - - AAAACA T T CAGT - - - - - - - - - - - T T CAAAACAAA TGCGAAAAAC TGT T AGGGT AA T T C T TGT - - - - - - - - - - AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA TGT - - - - - - - - AAGT T T T T CGCA T T TGT TGT T T TGA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CAA T T A T T T A T T T AAGGCCGA T T C T ACAAACCGT T T T T TGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAACAAA TGT AAAAAAA T T T AAGGGTGA T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CAC T - - - - - - - - - CA T T CAAAACAAA T ACGAAAAAC T T T AAGGGTGA T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT T T T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACA - - - - - - - - AAAA T AGACAGAG - - - - - - AGT T - - AA T T T T TGTGGT A T ACAGGGTGT T T CAAAA T AAA TGTGAAAA T A T T T AAGGACGA T T C T TGT - - - - - - - - - - AGA T AAAAAACAAAAA T A T T A T T T T T CCGCCA T C T T TGT ACCGC T CC T AA TGT T TGAC T T T TGA - - CAACA T T T A T A T AACAAAGT ACCC T T TGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGAC T T T CGACA TGA T AC T T AAACAACAAAC T CC T T T T - - - - - - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAACA - - - - - - CA T T T T T T T T T CCCGA T C T T TGT ACCGC - - - - AA T T AA TGAC T T T TGACGT AACG - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T T T A T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAAA T AAAAACA T T A T T T T T CCGCCA T CC T TGT ACCGC T CC T AA T AGT TGAA T T T TGAC T CAA TGT T T AAACAACAAAC T ACCC T T CAA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAAA T AAAAA T A T CA T A T T T CCGCCA T C T T T A T AC TGC T CC T AA TGGT TGCC T T T T - - - - - - ACGT T T A T A T AACCAAC T A T CC T T T A T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGGTGA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGGT T T C TGTGC T AAA T T T CA T A - - - - - - - T T T T AC TGAA T T T TGA
- - - - - - - - - GT CAAA T A T C TGT AAAACGTGTG - - - - - - - - AC TGGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAAGT T T CGGA T CAA T T T T CA T AA T T T AAGC TGGA T T T T A T T T C T A
T AGT T CGT T - - - - - - - T T A T T T T T AC T T T TGT - - - - - - - - - - - C T TGA T T A T ACAGGGTGT T T CAAAA T AAA TGCAAAAAAA T A T AAGGGTGA T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGCAAAACAAAAACA T T C T AA T T - - - CGA T T C T CGT A T CGA T CAAAA T AGT CGA T T C T CAACGAAGT A T T CGAA T ACAAAA T T ACCC T T T A T T T - T A
GC T AA T A T TGC T AAA T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T ACC TGT CACA T AAAAGT T A T AA T C T CCAA - - T T CA T T T T T A T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA TGAA T A T ACAAGGTGT T T CGAAACA T A TGCGAAAAAC T T T AAAGA T AA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA T AAAAA T A T T A T T T T T - - - CCA T T T T TGT ACCGGT CC T AA TGGT TGAC T T T T AAACCAACGT T CA T A T AACAA T T T A T T T T - - - - - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA TGT TGTGAAA T A T CC T T ACA T T C T AGG - - - - T AAAA T CAA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T T T T T T T CA T T AA T T T T CA T AAA T AAA T T T A T T T C T T AAA T T T A
T ACAGA T AC - T AAA TGACAGACAA T T T - - - - - AGC T - - - - - - - AC TGCA T C T ACAGGGTGT T T CAAAACAAA TGCAAAAAAC T T T AAGGGTGA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA





0 200 400 600 800 1000

0
5

10
15

20
TE: rnd_4_family_176.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1107bp; fragments: 12570; full length: 7 (>=996.3bp)
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 size: 1430bp; fragments: 12473; full length: 0 (>=1287bp)
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TE: rnd_4_family_176
 size: 546bp; fragments: 253; full length: 0 (>=491.4bp)
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