
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2978
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A - - AGT A T A - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T - - - - - - - - - C TGACA T AA T C T CCAGT C - - - - T T AGAACAA T T T - AAA
GC T C TGACAA T T T T T AGACAA T T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CC T T AC TGCCC T AGGC T T T T T CC - - - - AAAA TGCAGAA T T T - - - A T ACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C - AAC T A TG - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAACA T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - - - - - - - - T T CAAGT T A T C T T T AGT A - - - - T AAAAA TGA - - - - - - -
C T T C T T AA TGC T T C T AGC TGC T T A T - - - - - GAGT T AAA TGT CA - - - CAA T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAACA T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA T AA T A T TGCGT T - - - - T AAGAGT T T A T T - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA TG - A T A T C T A - - - - - - A - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CAGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGC T CA - - - - - - - GACGAA TGGT C T CCCACCAA T C T AAAGC T AGAAACGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T ACA - - - - - - - - - - - GCACGTGC T T T CAGCG - - - - - AAAAA T A T AA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAACAC T CCAA TGGCGT AGCA T C - - - - - AGAAA T T AGC - - T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGC T A T A - AGAACAA - - - - - - AAACCAGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGC T CA - - - - - - - GACGAA TGGT C T CCCACCAA T C T AAAGC T AGAAACGT A
CGCGT - - - AACAGTGAAGTGA T T T T AA T A - - AC TGCA - - - - - - AAG - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGA T - - - - - - - - - CGAGA T CGGC T C T T T T TG - - - - - A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - CGT T AGT T AAAA T T T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA TGT T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T CCAGTG - AGC TGT A - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AAA - - - - - - - - - - - T CAGCGGAGT T CA T T T - - - - - A - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGACGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - - - - - - - - C T CCA T TGGT T T T CAGT C - - - - - AGCACCAACC - - - - A
GT T CAGAA T T T A T T AAAA T A TGCCCAA T A - - AC T T CA - - - - - - - - - A T T AAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T A T A T T C TGAAAAAGGC T T AGT AAAAA T T T AA T T T T C - - - T T ACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T CA - - CA T CA T AAAAA TGACA T T C T AC T - - - - - AAAA T T T AAAAC - - -
- - - - - TGCAACCAGGAAGCAA T T CCAA TGA T AAC T C T AGT T T T AAAAACCAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - CACA T CGT T C T A T T T T CC T T T T T CA - - - - AAAAA T CC T AA T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T C T T - - - - - - - - - T AGT ACC T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CA - - - T ACA T TGGAG - - - - - - - - - AAAAAGT CCAA T T T C T AAAA T TGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGCA - - - - - - - - - - - - - - GAGGCGT T TGT T C - - - - - AAAAC T AAAA - - - - -
T AAGG - CA T T T CA T AAA T CCA T CACAA TG - AAGT T T C - - - - - - - - - CGGAAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - T ACA T CGAAGT ACAGA T T T T T T AAC T A T T CAGAAAC T CGC - C T T T
T T T T A T AA T AGA T CAGAGC T T T T T T AGT C - GGAGT T A - - - - - - AAA T A T T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCAGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACA T AA T CC T A
CA T AG - GC TGT CGCAAA T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACGCGTGCAAGGACCCCA T T AGA - - T ACA - - - - - C TGT AAGA T T T T T T TGAA T T - AAAAA T A TGT T C T TG
TGT A T - T T TGT AA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACGCGTGCAAGGACCCCA T T AGA - - T ACA - - - - - C TGT AAGA T T T T T T TGAA T T - AAAAA T A TGT T C T TG
- - - - - - AA T AAA T CAAAA T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T CACCA - - - - - - - CAC T T CC TGAA T T T A T T C - - - - T AAAAGT TGGT T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T - - - - - - AA T T T A - - - - - - AAAAGT CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A TG - - - - - - - - - AAC T AA T T ACA T A TGT T T CGT T CAGAAA T AA T T A - - - -
CC T T A - - - - - - - - T AAAA T AC T T T T AA T A - AGA T T T A - T T T C T AAAGGT T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGGT - - - - - - - - - GAGCAGA T AC T T T T TGT CAGT T - AAAAGC TGGT A T T CA
CA T AG - GC TGT CGCAAA T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T - - AAAA T CAGGC TGT AAGAC T T T A T T AGGT T T AACAA T A TGT T T T T A
T T TGT T T AAAAAC TGGAGT AGC T T T AA T AAAGT T T T AA T T - - - T AAA T AAAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAAAC - - - - A
- - - - - - AA T TGTGT AAAA T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAAA T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T T T T T A - - - -
- - - - - T CC T A T T T T T AGAACC T T T TGA T A - AAA T A TG - - - - - - - - - AAGCAA TGGGGT CC T T ACACGTGCCGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC TGGT A - - - -
T T T CGT T T CGCCA T CGAA TGT T T CC - - T A - AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCC T A T TGT T - - T CCA T CA T T T CGA T CGAA T T C TGTG - - - - CAGAA T TGC T CA - - - -
T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T CA T ACAACAC T CCAA TGGCGT AGCA T C - - - - - AGAAA T T AGC - - T T C
T CACG - GGCGCGACGAGT AACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGCACA T CCA T AAGGGTGT CCCA T T T TGGT T - - - - - GAAA T CA T ACGC T T A
T T T - - - - - - - - - - CA T AC T A T T T T CGA T A - AAA T ACA - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCA TGGACCCCA T TGT A - - - - - - - - - T T T T AGAAGA T A T T CA T A - - - - - AAAAA TGT AAGC T T A
T T T - - - - - - - - - - CA T AC T A T T T T CGA T A - AAA T ACA - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T A - - - - - - - - - GGGT CGC TGA T A TGT A TG - - - - - GAAACGGT CG - T T AA
AAGT T - GCCGCAACACACAGA T A T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGAC - - T CCA T CACGAAAA T CGGGT T CA T T A - - - - - AAAA T CAAGACC T T A
T T T T T - - - - - - - - - - AAACAA T T C T - - - - AAAA T A T A - - - T T T - - - CCCAAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT A - - - - - - - - - C T C T A TGAAAC TGC T T T T - - - - T AAAAAAAAAA - C T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - GCCGA T T T T - - - - - AAA T T T T - T T C T CAAA T C T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T A - - - - - - - - - AAACAAAA T A T T T TGGTG - - - - - AAAGT T TGAAAC TGA
A TGT T - - - TGCC T TGAAA T - - - - - - AC T AAAAA T T T AA T T T T T A T AA T ACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGT C - - - - - AAAAC T AAAG - - T AA
T T A T TGGGTGT CAAGAAA T AA T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T - - - - - ACA T T CC T T T T T T - - - TGAGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAGAA - - - -
GT T T T - - - TGAA T AAAAA - - - - - - - AA T AAAAAC T CAA T T - - - - CAAC T T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGTGAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA T - ACCACCA TGGACAA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGT CCCA T T T TGGT T - - - - - GAAA T CA T ACGC T T A
C T T T T T CGT A T CA T AAAACAAA T T T - - - - - - AGT T T T - T T T T T - - - TGACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCAGT TGT T CA - - - - - - - TGAAGT TGAAC T T T AACCAA T T TGAAAA T T CA T AC T TG
C T T T T C TGT A T CA T AAAACAAA T T T - - - - - - AGT T T T - T T T T T - - - TGACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCGT TGT T CA - - - - - - - TGAAGT TGAAC T T T AACCAA T T TGAAAA T T CA T AC T TG
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TE: rnd_5_family_1477.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 2978bp; fragments: 1972; full length: 0 (>=2680.2bp)
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 size: 3294bp; fragments: 1971; full length: 0 (>=2964.6bp)
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