
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1237
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - T T - - TGT C TGT A T ACAA TGGAAC T T CGA T A T CCGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT ACGGT T TGGCGCA TGT CCGAGT T AGAGAAGT T C T AC TGTGT CGC T C T T CA T A T T AAAAGT TGT AAC - ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGACGAGTGT CC T AA T T AGAGAAGT TGTGT TGTGAA T T A T C T AC T T ACAAAAA T CA T T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGAGT T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T A T ACAGT AGAAGT T CGA T A T CCGGACACA T A T C TGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAA T A T CCGA T T AGGCGCGTGT CCGAGT T TGTGAAGT T C T AC T A T ACCA T - - - - - - - - - - - AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T C TGTGT A T ACACC T T TGT CGGT A T T A T CA - AAA T T - - CA T T T C T A T ACAGT AGAAGT T CGA T A T T AGGACACA T A T CGGAA T AGC T AC TGCCAAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGAA T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGC T C T AC TGT AC T - - AC T T T C T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGTGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A TGA TGT C T C T CAGAAAAAACGGGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T CGT TGT T A T T - T A T T T A T AA T A T A T ACCA T AAA T T T CA T T T AA TGT ACAC T AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGAAGTGT T CGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGAA T AA T A T T T T T CAA T AAGAGCAAAAAA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T C T CGTGT C T T T T CCGGT T AAAACAAA T CGT A - - - - - - - - T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGT A T CCGA T T TG - - - TGT AC T TGAA T T AGT CAAA T T - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - AAA T TGA T A T T T CGT AAA TGT CAAGT T AAAGT AA T
CCC TGT A T T T T A T C TGT A T T T AAAA T T AA T T T AA - AAA - T - - - - - - CAGA T ACAGT AGAAC T T CCA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT ACGA T A TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGC T C T AC TGT AGTGT - - - - - - - - - - - A TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGA T TGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGT A T T AGAGAAGT T T T AC T T AA T T C T A T T T TGGA T AGCGAGTGCCA T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGGT T AAGC TGG - AAA T T T T T AACC T TGT ACAGT AGA T C T T TGA T AAC TGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGGCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T T AGCGCGTGT CCGAA T T AGGGAAGT T C T AC TGT A T - - - A T CCCGGT A T A T AAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT AGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T T T A - - - - - - - - - - - AAAA T CGT AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - AAGCAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACA TGT A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AA TGGAGTGT - CGA T A TGGCGCGTGT CC T AA T T AGAGAAGT T C T T C TGT A - T A T AC T T T T CACAAAA T T T T AGAGT T CGGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - T ACAGT AGAAC T T CAA T A T CCGGACACA T A T CGGT ACAGC T ACAGACAAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T T CGGTGCAA T CCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGGT AAGT AACA T AAA - - - - A T T T T T A T T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT T CGAA T T TGAGAAGT T C T AC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - AGA T A T ACAGT AGAAC T T CGA T T A T CGGGCACA T A T CGGAACAC T T ACCGCCGGG - - - - - - - - - - AC T TGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAA T T C T AC TGT AA - - - A T ACC T C T C T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T CA T T T TGA T T - AA T T T A T A T T AAA T A T CAAAAA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CC T A T A TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T T AG - - - - - - - - - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CCC TGA T T T CAAAGT CCAAAACA T AAGT CGAA - AA T - - T T AAC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGAGTGT ACGA T T AGGCGCGTGT T CGAA T T AGAAAAGT T C T AC TGT AAA T CA T T T A TGACC TGGA T T C T T A TG - ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T C T - T C - - - - - - - - - - - TGGT AGAAGT T C TGC - - - T T C T - - - - C T AGT A T AGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - T C TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT AC - - - A T T C T AACCGGT AA TGCAAACC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT T CGA T T TGGTGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T T T AC TGT A T T T T A T T T CAA T A T AAGTGT AA TGT C - AAAAAACAC - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGT AGAC T T T - - - - - - - A T AAAA T AGAAC T T CAA T A T T C TGACACA T ACCAAAACA T C T ACC T T CGAA - - - - - - - - - - AC T AGAA TGACCAA T T T AGCGCGTGT CCGAA T TGGAGAAGT T C T TGT AAA T AGA - - - - - - - - CCAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGT A T CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T TGGAGAAGT T C T T C TGT A T A TG - - - - - - - - - - - CGAGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T AA T AA T A - AAA - - - - T T A T T T AGT ACAGT AGAAC T T CGACA T T CGGTGACA T A T CGGAA T AGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCAA T T TGGGGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT AA T ACA T T T A T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T C TGT T T TGGCGCGC T T T A TGA T A TGCAGAG - - - - - - T T - - - ACAGT T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T AGGAACAGCCACGGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGAGT CCGA T T TGACGCGTGCC TGAA T T AGGGAAGT T C T AC TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAAA TGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGTGGCAAAAC - - - - T AAA T ACGT ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T AAGAACAGT T C T AC T A T A T TG - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAACAAA - AAA - - C TGC TGAAAGT ACAGT AGAA T T T CGA T A T T CGGAGACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - ACCGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT AC T - - - - - - - - - - - - - GAAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAA TGT CCGA T T TGGCGCGTGCCCGAA T T AGT AA TGT T C T AC TGT AA T - - AA T T T AC T T T ACAAA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T ACAA T AGAAC T T CGAGA T T TGT ACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGT A T CCGA T T TGGCGTGTGT CCGAA T T AGAGA TGT T C T AC TGT AC T AC - - - - - - - - - - - ACAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T CAC T - - - - - - A T - - A T CAC T T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGCCCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT AA T - - A T A T TGT T T AGAA T C T CAAGT T A T T ACA T T A T T A T T A TGT T A T AA T
T C T C T T T T C - - - - - - - - - - - TGT C T T CAGT T A T A - - - - T T T T - - TGT AGT T T CAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T TGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGCGTGT CAGA T T TGGCGTGTGT CCGAA T T AGAAAAGT T C T A T TGT A T - - - A T T AA T TGCAAAAACACAAGT T CACAGA TGA T T AAA T T AGAAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CAGA T T TGGCGTGTGT CCGAA T T AGAAAAGT T C T A T TGT A T - - - A T T AA T TGCAAAAACACAAGT T CACAGA TGA T T AAA T T AGAAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCAA T T TGGCGCGTGT C TGG - - - AGAGAAGT T C T AC TGT ACGCCAC T T T AAAAAGAAAGAAAAAC T TGA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGC TGT T T T T TG - - - - C T T A TGC T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGAAC T T TGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - A T TGGAGTGT CCGA T T TGCCGCGTGT CCGAA T T AGTGAAGT T C T AC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - AC TGGAA T A T CCGAC T TGACGCGGGT CCGAA T T AGAAAAGT T C T ACGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCG - - - GT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT AA TGT A T T T TGA TGC T AGAA TGACACGT AGAAC T T A T C - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGCAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT T CGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T AAA - - - - - A T A T T TGGAGTGAAA - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAAGT ACAGT AGAAC T T CGT T A T T CGT ACGCA T A T CGGAAAAGC T ACCGCGGAA - - - - - - - - - - AC TGCAGTGT CCGGT A TGGCGC T TGCCCGAGT T AGAGAAGT T C T ACCAAAGA TGA T T T A T AAAGAAACA T CAAACGT T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C T C TGT T T A T AC T A T C T T T ACA T T T AA T T T TG - - - - C T - - GAGAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGAGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T A T A - - - - - - - - - - - AGAAA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGA T T A T T T T AG - - - C T T A T T A T T AGT T TGA T ACA - - T C T T TGCGTGT ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - GC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGT AAAGGT C T AC TGT ACC T AC T T A T AA T T AGAAGT T AACGTG - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A TG - - - - T A T T T T CACCA T TGCAGT AGAAC T T CGA T A T T C TGACA T A T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCCCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T T T AC TGT A T T T AAA T T AAA T T AAAAAGT T AAACA - GAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T AAAA TGGACA T CA - - - - - - - - T T T T CA T A T ACAGT AGAAC T T TGA T A T T AGGACACA T A T TGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - GT TGGAGT T CCCGA T T TGGCGTGTGT CCGAA T T AGACAAGT T C T AC TGT A T A T A - - - - - - - - - - - AGGGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CCAA T AC T T TGAC T T TGT A T A T T AAGT T A T A - - - - - - - - AAAAA T A T T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGAC T CA T A T CGGAACAGC T AC TGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGT A - - CGA T T TGGGGCGTGT CCGAA T T AGAGAA T T T C T AC TGT A T T TGA T T T TGAAA T AA T AGT TGT AGT - TGAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AA T T A T T T AA T - - - - AAA T AA T A T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAAAAGT T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCACGTGT CCAAA T T AGAAAAGT T C T T CCGT AA T T A - - - - - - - - - - - AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGTGCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGTGAAGT T C T T C TGT A TGT CAC T C T T T AA T AAAAA T T ACACA T AA T AAGT ACAA - - - - - - - - - - - -
C T T T C T ACA T AGGGA - A T C T T AAA T T AAA T AG - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T AGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACAAA T ACCAGAA T AGCCACCGC TGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT C TGAA T TGTGGT AGC T C TGC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT ACAA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT ACGT T A T A T CA T A T TGAAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CCA T T T T A T AAA T CAGT ACAA T AAA T CGT A - AAA TGT T - AAA T AGGT ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGACGAA - - - - - - - - - - AC TGGAC TGT CCAA T T TGGCGCGT A T CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC T C T A T - - - A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
GT T CC T A T C - - - - - - - - - - - T AAGA T AAGT TGT A TGAGT T T T - - - - T AA T T ACAGT AGAGC T CCGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCA TGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T T - - A T T T A T T ACA T AAA - - - - - - - - - - - - - A T AA T T - A T T T AAAAGT AG
GT T CC T A T C - - - - - - - - - - - T AAGA T AAGT TGT A TGAGT T T T - - - - T AA T T ACAGT AGAGC T CCGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCA TGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T T - - A T T T A T T ACA T AAA - - - - - - - - - - - - - A T AA T T - A T T T AAAAGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACAA T AGAAC T T CGA T A T T CGGAC T CA T A T CGGAACAGC T A T CGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT T CGA T T TGGCCCC TGT CCGAA T T AGA T AAGT T C T AC TGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCACGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C TGC TGT A T A TGT T T T CGT T - - - AAA - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC TGT AAAA T - - - - GT AAAAAGT ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGA T ACA T A T CGAAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGAAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AG - - - AGT T C T AC TGT AC T - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T CAA T TGAA - ACA - - - - T T T T T T AA T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CAGACACA TGT CGGAAGAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAA TGT CCGA T T TGACGCGTGT CCGAA T T AGT AAAGT T C T AC TGT AGT T T AC T T CAAA T CACAAA T AA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T CAA T TGAA - ACA - - - - T T T T T T AA T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CAGACACA TGT CGGAAGAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAA TGT CCGA T T TGACGCGTGT CCGAA T T AGT AAAGT T C T AC TGT AGT T T AC T T CAAA T CACAAA T AA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - GA TGGAA T T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AA TGT AC T AGA T T T T A T TGT AAAA T AAAAACC - AAGAA T T AC TG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT AGTGT CCGA T T TGGCGCGT T T CCGAA T T AGAGAAC T T C T AC TGT A T AGAA T T T T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AACAC T T A T AGAAC T TGT AAAGGGAAAAACA - AAA - - - - - - - T T AAA T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T AGGACACA T A T AGGAACAGT CACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T AAGTGAAGT T C T AC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - AAAA TGGT ACAGT AGAAC T T CGA T A T CCGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGT CGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGCCCGA T T TGGCGCGTGT CGGAA T T AGAC T AGT T C T AC TGT A T - - - A T T - - - - - - - - - - GAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAAGTGT CCGA T TGGGCGAGTGT CCGAA T CAGAGAAGT T C T AGTGT A T C T T A T T T T A T A T CAAAAC T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T AC T T A T T TGAAAGT TGTGA - AAA T T T T A T T T T AAA T ACAGTGGAA T T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAA T AGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGT AAAGT T C T AC TGT A - - - - - - - - - - - - - AGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T CA TGT T T T CAGA T C T T C T C T AA T ACCCCAGA - AAA - - - - GA T CAA T A T ACAGCAGAAC T T CAA T A T T CGGACACA T A T CGGGACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGA T AAGT T C T AC TGT AA T - - T T T T CGT CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T C T T C T T AA T T A T T T T T AGA TGGAGGGGAGT AAGT T CCGGAAACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGACGCGCGT CCGAA T T AGAGAAGT T C TGT AA T T T C - - A T T T T A TGT CAAAAGT T ACA T T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT ACGAA T T AGAGAAGT TGT AC TGT A T - - - A T T T CGT CACAAAAA T T A T AC T - GGAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - -
- - C T C TGA TGT T A T T A T A T C T C T A TGAAA T T T CA T AAA T T T T T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT ACGA T T TGGGGCGTGT CCGAA T T AGTGTGTGT CCA T T AA - T AAGAC T A T A T C T CAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - GAACAGT ACAAC T T C T A T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CCGAA T T AGAGAAA T T C T AC TGT AACA T A T T T TGTGT A T AAAA T AA T A T T - - - GACA T A T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAA TGT CCAA T T TGGCACC TGT CCGAA T T AGAGA T A T T C T AGTGT A T T T TGT T CCA TGT CCA T A T TGAAACA - AAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - GC T AC TGC T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T CGGAACAGC T ACCGCCGAA - - - - - - - - - - A - TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C TGC TGT AC T T AA T T T CC T T T T T CAA T CAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AAGTGT CCGA T T T AGCGCGTGT CCGAA T T AGGGAAGTGT T AGTGT A T T T AA T T T - - - - - T T AAA T T T ACA T A - AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGGCA T CGAAGAG - - - CA T A TGACAAGT T T CGT - - - - - C T - - T T AACA T ACAGCAGAAC T T TGA T A T T CGGACACA T A T CGGAA - AGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AA TGGAGTGT CCGA T T TGGCA TGTGT CCAAA T T AGTGAAGT T T T AC TGCA T - - - A TGT T AACCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T A T T A T AGT AAAAC T T TGA T A T T CGGT C - CA T A T CGGAACAGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAC TGT CCAA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGTGAAGT T C T AC TGT A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T T AACCGCA - AAGT AA TGT T C T A T A T ACAGT AGGAC T T CGA T T T T CGGACACA T A T CGGAACGGCCACCGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCA T T TGGGCGTGTGT CCGAA T T AGTGAAGT T C T AC TGT AAG - - AC T T AA TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - AC TGGAA T A T CCGAC T TGACGCGTGT CCGAA T T AGAAAAA T T C T ACGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CC T A T T - - - - - - - - - - - T T T AA T T A T T TGACACA T A T CGGAACAGCCA T CGCCGAA - - - - - - - - - - AC TGGAGTGGCCGA T T TGGCACGTGT CCAAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAC T A TGAAA T T AAAAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAA TGT CCAA T T TGGCACC TGT CCGAA T T AGAGA T A T T C T AGTGT A T T T TGT T CCA TGT CCA T A T TGAAACA - AAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCGTGT CCGAA T T AGAGAAGT T C T AC T A T AGT T CAC T T T T TGT T ACAGA T AGCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGGGCGT T CGAA T T AAAGAAGT T C T AC TGT AAA T - - - - - - - - - - - - AAAC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA TGC T A TGGAA - AAA T T T T A TGT T T AA T ACAGT AGAAC T T CGA T A T T CGGACACA T A T TGGCACAGC TGCCGCCGAA - - - - - - - - - - AC T T AAGTGT CCGA T T TGGCACGTGT CCGAA T T AGAGA T AA T T T AC TGT A T ACAA T T T AA T ACA T AGA T CAGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGA - - - - - - - - AGT TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGAGTGT CCGA T T TGGCGCA TGT CCCAA T T AGAGAAGT T C T AC TGT A - T AAGT T T CAACC T T T A T T T AA T AAA - AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1237bp; fragments: 2060; full length: 0 (>=1113.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1237 bp
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 size: 1553bp; fragments: 1839; full length: 0 (>=1397.7bp)
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TE: rnd_5_family_2585
 size: 672bp; fragments: 879; full length: 35 (>=604.8bp)
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Before TEtrimmer 672 bp
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