
Start crop Point End crop Point

MSA length = 903
A T T A T CA TGCGAA T T AA T T T T C TGT A T A T T TGT T T AAACGC T T T T A T T T A T A T ACCGGA T T AGCCAAAAGT C TGGAC T CGGC T AAA T A T C T CAGAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T TGCAGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCAGGT AGA T AA T T T A T T AGT CAAGT TGAC T TGT ACCACC T TGGT A T CAAAAA T A T TGA
ACCA T T T T C T CCA T A T T T C T AA T T C TGA T C - - - - T ACGAGT CGT TGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGACA T T TGGC T AACCCGGT A T A T AAAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA
A T - AA T T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAA T T - - - - T AAAA T T T T T AGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGT T T T A T T T AGCCGGA T C T AGGC T T T TGGC T AACCCGGT A T A T T AGT T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T A T A T CACA T ACC T T AA
GT T - - - T T CCA T T T AC T C T T T T CA T CAGT - T TGA T AAA - - - A T T T T T TGA - - AACCGGGT T AGT CAAAAGT CAA T A T CCGGC T CAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGC T A T T T AGCCGGA T CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AA T A T A T T T - TGT TGT A T AGGT A T A T T T T - GA T ACACCGCAG - - - - - CCCG
A T C - - - T T C T AAGT TGC T T CA T T T T C T AA - T T AG - GAAA T T C T T T T T T AA T A T ACCGGGT T AGCCAAAAGT C TGGCCCCAGC T AAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T T CAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACC TGA T A T A T T A TG - - - - T T T CA TGA T AG - - - - - - - - - - - - - T AGT T AGCA T ACGGCGG
A T T - - - - - - - - - - TGAACCGC T T T T T CC T - T T AACGAAA T T T TGT CA TGGCA T ACAGGGT T AGCCAAAAGT C TGGA T CCGGC T AAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T AC T T AGCCGGGT CCAGAC T T T CGGC T AAC T CGGT A T A TGT CGAAA - GAGCGTGA TGAA T TGA T CGAA T T T TGT T TGCCA T T TGT TGT
ACA - - - T T CGCGA - - - - - - - - - T ACCCAA - GAAGT AAAA T T A TGC TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGGT A T T T AGCCGTGT CCAGA T T T T TGGC T AACCCGGT A T AAGT T AAA - - T T A T A TGA T AGGGCAAA T A - ACA T TGA T A T T AACACA T TGA
A T T AA T T T T T CGT AA T ACC T ACCAC T AA - - C - AACGGAA T T TGGTGAC T T - - T ACCAGGT T AGCCAAAAGT CCGGACCC TGC T AAA TGT C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CAGT C T T TGAGA T A T T T AACCGGC T CCAGAC T T T TGGCCAGCCCGGT A T - A TGT T ACGG - AAA T TGGA T AC T T A T A - - - GCAA T T T T ACAAA T T T AC T AA
A T C - - - T T T T CAGT AC T T T A T C T A T A T A T - T T AA T AAAA - - - T AAA T AAGT A T ACCGGGT T AGCCAAAAGT C TGGACCCGGT T AAA T A T C T CAAAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T T TGAGA T A T T T AACCGGGT CCAGAC T T T TGGGCAACCCGGT A T A T TGTGT - - - AAGT ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T T CA T ACGGCGA
A T T - - - T T C T AAGT T A T TGT T T TGCCCA T - - - AC T AAGT T CA T T T AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T A TGAGA T A T T T AGC TGGGT CCAGAC T T T TGGC T AAACCGGT A T AACAC TGGACGAGT T TGA T AGA T A T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T - - - T T TGAAAGA T ACCCCGT A T CA T AC - - GA - GAAAAC - - - - - - - - - T A T A - CGGGT T AGCCAACAC T C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CGAAAACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T T AAGA T A T T T AGC TGGA T C T AGAC TGCAAC T - - - - - - - - - - - - T C TGGAGT - CAAAACAA T AA T T T T T AA T - - - - - T AGT T CGAA T A T AAC T C
GT CA - - T T T T AGAAAAGT T T T T T T T AAACGT AAAAAAAA T T ACGAA T AC T T T T ACCGGGT T AGT CAAAAGCC TGGACCGGGC T AAA T A T CCCAAAGACCA - - - - - - - - - - AGGT T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCACAG - GAACAGAA TGC T A T A T C TG - - - - - - - - - A T CGACGCAGAAA
CAA - - - AC T CAA T T T T A T T T T T T T T T AA T - T TGA T AAAA T C T T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT C T AGACA T T TGGCCAGCCCCGT A T AA T T AA - - - - A T T AGTGACAA T T TGT CA TGGGCGACCA T CCCACGC T ACAC
A T - - - - - T T CAAA T A TGT T T ACC T T T AA T - T TGA T AAAA T T T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGAGA T A T T T AGCCGAGT CAGA - - - C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAGGCAGT AGGAG - - - - - - - - ACAGAA TGA
C T T - - - T T C T A TGT A T T CA T CC T AGCCA T - T T AGT AAAA T T A T T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T T CAGA T A T T T AGT CGGA T CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T A - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGT A T AA T T C - ACAA TGT CACAAA T ACA T CAA
T T C - - - T T T - - - - - - - C T T T T T T C T T AA T - T T AA TGAAA T T T TGGC T T T A T A T ACCCGGT T AGCCCAAAGT C TGGACC TGGC T AAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - AAGT A T A T T AAGC T A T T T - - A T T CGGGT AACAA T A T AGT A T
T T - GA T T T T T AAA T T T A T C T T T TGACAA T T - - AA T T AAGT T CAAA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT C TGTGA T A T - - - T CGCCGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T T T ACAAA TGAA T T AA T T T CGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG
A T C - - - T AC TGAGAAGA T A T A T CA T TGGC T T T AGCAAA - - - A T T AAGGT ACA T ACCGAGT T AGCCAAAAGT C TGGACCCAGC T AAGT A T T T CAAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T A T TGAA T T T AC T AACC T A T C TGTGCAGCGT AA T ACAAA T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - ACAA T T C T C T A T C T ACG - - - - - - - - - - - T T T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T CAAGCCGGGT CCAGAC T T T T AGC T CACCCGGT A T A T CACGCC T T A T A T T T A T CACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - T - - - T T C T A TGT A T T CA T C T T AGCCA T - T T AGT T AAA T T A T T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T AC T T AGGCGGA T T C T CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGGT T T T T A T T - AAAGC T C T ACAGA T C T T T CAA
- - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A T T A T T T A T - T CAA - AGAA T T T T A T AC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT C T AGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AA T A T T T AGAAAGAA T AAAAAAAGA T CGT - GT TGT AAAA TGCA T A T A T T T A
T T TGGT T A T AA T ACCAA T T TGT T T T T AA T C - - - - T AA T A T T AC TGTGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T T AAAA T A T T T AGCCGAGT C T AGAC T T T T AGCCAACCCGGT A T AA T AGA - - - - AGGGT TGCCACACC T - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGG
A T - - A TGT T C T T A TGT A T T TGACA T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T C T T TGA T ACA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AC T A T A T T T A T T T AGT T T T A T T AAC T T T A T T A T CGA T T A T T T AA
GC T AA TGA T CACA - CAA T C T A T T C T T AAA T - - - - T AAA - T T A T T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T T AAGA T A T T T AGCCAAGT C T AGAC T T T TGGCAAACCCGGT A T AA T AAA - - - - AGGGT TGCCAGACC TGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T - - - - T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT C T T T AA T A T A T T T AACCGGA T CCAGAGT T T TGGCAAACCCGGT A T AA TGT T T A T T A T T CA T AA T AACA T A T CAGT ACC T T T CAGCA T T CA T T T CAA
AC - - - - T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T T TGAGA T A T T T AGCCGAGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGT T A T A T AAAC T AA T AAA T T T TGT TGT T T AAA T AAAAAA T ACGGCA T AAA T A T T AA
A T T A - - T A T TGGAA T CA T T T T T T CACAAC - - - - - T A T AA T T AC T T CCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T T TGAGA T A T T T CGCCGGGT T T ACAC T T T T T T T - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
A T - - - - - - - - - - - CGA T T T ACC T A T AAGT T - - - - - - - - - - - T T CC T T AA T T A T AC TGGGT T AGCCAAAAGT C TGGACCCGGC T T AA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - AGGT C T T T CAGA T A T T T AGCC TGGT T CAGA - - C T TGGCAAACCCGGT - - - A T A T A T T A T - - - GT T AAAGGT T T CAGT T AC T AAAGCAA TGT A TGT AA TGA
A T - - - - - T T CAAA T A TGT T T ACC T T T AA T - T TGA T AAAA T T T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T T AGC T AACCCGGT AGAAG - - - - - - - - - T T T T AA TGAAA T CC T T T AACAGGGAGC T A T AC - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - A T AACCAA T - - - ACAGGGT T AGCCAAAAAAC TGGACCCAAC T AAA T A T C T T AAAGACGG - - - - - - - - - - AGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T AGGC T AAC T CGGT A T A T - - - - - - - - AGGCGT A T T AAGT T CAC T TGTGT A T T T T AGCCACA TGT T T T
- - - AA T T T CGAAAGAAGA T CGC T T T T T A T T - - - - T TGAA T CA TGA T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGA TGGT T AGAC TGGGA T C T AGCAAGAAGGCAA T CAGT C T AGTGA
A T - AA T - - - - - - - T AGGT A T A T T ACCGA - - - - - - - - - - - - - GC T T A T T T A T A T ACCGGGT T AGCCAAAAA T C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAGACCC - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAAA T A T T T AACCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T A T T CAGGGGG - - - - - - - - - A T T T TGAA T C T C T A T TGCCA TGT A TGT C T T A T
A T - - - - - - - - - - - - GAA T T T CA T AAC T T T C - - - - - - - - - - - C T CGGAACA T A T ACCGGA T T AGCCAAAAGCC TGGACCCGGC T AAA T A T T T CAAAGACCG - - - - - - - - - - A T A T C T T TGAGA T A T T T AGT CGT A T CCAGAA T T T TGGC T AACCCGGT A T AA T AA T T T AC - - - AGT AAAAAGT T - - - - - GCACA T AC TGCCCA TGT AA TGA
T T - - AC T T T T ACA T AACGA T T T TGGCA T T T - - AA T AAGGT T AGGT T T TGT T A T ACCGGGTGAGCCAAAAGT C TGT AC - CGGC TGAA T A T C T CACAGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T T T T AACAACGAGA T T TGGTGT TGA T TGAGTGACA T A T ACAA - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T TGT CAGGT - - - - T AAA - - - ACCAC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCC T T T CAAA T T T T T A T CCAAGT CCAGAC T T T TGT CAAGCCCGGT A T A - - - - - - - - - AGAAAAAAAAC T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
T T - AAC TGC TGAAAACAC T T AC T AACAA T - - - - - T AAG - - - A T T CCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGCAA T AAGT A T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - T AGA T T T T A T T T T CA T - - - - - AAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T CCAGA T AC T T ACCCGGGT CCAGAGT T T TGAC T AAC T TGGT A T AA T AAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T TGTGT T AAACGT C T CAA
A T - - - T T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCGGGT T AGCCAAAAG - C TGGA T CCAGC T AAA T A T C TGAAAGA T CC - - - - - - - - - - AGGT C T TGGAGA T A T T T A T ACGGA TGT AGA T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - AGAGAA T A TGTGCA T TGTGA T C TGA T TGAGT T T T T CGGCAAAAACAGTGA
A T - - - - - - - - - - - T C T AA T T CC TGTGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGGT T AACCAAAAGT C TGGACCCGGC T AAA T T AC T CAAAGACCG - - - - - - - - - - AGT T C T T TGAGA T A T T T AGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGC T A TGGGAA T AGAACA T T C T ACCA - - CAAAGGA T A T A T T T AA TGA
- - - - - - T T CGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGTGCAGAC T T T TGAC T AACGCGGT A T A T AGT CACC T CGT T ACC T T AACCAGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
A T - - - T T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCGGGT T AGCCAAAAGT C TGGA T CCAGC T AAA T A T C TGAAAGA T CC - - - - - - - - - - AGGT C T TGGAGA T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAA T A TGTGCA T TGTGA T C TGA T TGAGT T T T T CGGCAAAAACAGTGA
ACA - - - ACC T AA T CC T A T A T A T - - - - - - - - T T AA T AAAA - - C T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGT T AAC - - - - - AAA T T T TG - - - - A T AAA TGA TGAA T T T T T - - - - - - - A T CAACCCA T CCAACAA
A T T AA T T T C T T AAAGAAC T TGT T T T T AGT T T AAAAAAAA T T A TGT AA T T T - - - - - - GGGT T AGCCAAAAA T A TGT ACCCAGC TGAA T A T T T CAAAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAAAGAAAAC TGGAGA T T C - - - - - - AGAA T AAAAAA T ACC T A T CAC
- - - - - - T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT C T T TGAAA T A T T T AGT CGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACGCGGT ACA T T T A TGCA T ACA T - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T CCAACAAGA - - - - T AA
C T T AACC T T T AAA T T T AGT TGT TGT C T A T T T T AACGAAGT T TGT AAAA T ACA T ACCGAGT T AGCCAAA TGT C TGT ACCCGGC T AAA T A T CACAAAGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC TGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA
- - - - - - T T CCAAGCAAGT ACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCA T AAAGAAGT TGAAAA T TGT AA T AAGACGTGT ACAGA TGT AA T AA
A T - - - - T T T T AAAGAAACGGA T C T T CAA T - - - - - T AGAA T T AGAACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCC T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGAC T AA T CCGGT A T A T CGT T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T CAAAC T ACGT AGAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGACGT T TGGC T AGA T T AGA T T AGA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA
- - T - - - C T AACGAAGCAACCC T CA T CAAC T TGAA T ACAAGC TGT A T T TGT T A T ACCGGGT T A T CGAAAAGT C TGAACCCGGC T AAA T A T C T CAAAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T - - - - - GAGAA T AAA T A TGC T AG
- - - - - - T T TGAGT C T CGT T TGT TGGT CA T T - - - - - - - - - - - C T T A T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T TGA TGT T AA T A T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGT ACCAGGT T AGCCAAAAGT C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGTGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A T T AA
AC - - A T T T ACAAAAA T A T T T AA T AC TGAAGT TGCAGACA T C T T TGAGGAA T A T ACCGGGT T AGCCGAAAGT C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAGAA - - - - - - - - - - - - CAGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T C TGGC T AACCCGGT A T A T T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A T AACGTGTGT T C T AA
A T T - - - C T T CA T AGCCGT T T T T T CGCCGT - - - - - - AGAA T TGT T ACACAA T A T ACCGGGT TGCCCAAAAGT C TGGACCCGGT T AAA T A T C T CAAAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T T TGAGA T A T T T AACCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AC T - - - - - - - A T T T A T A T T AGT T T T T T CAAA T A - CA T A T C T AA T A T A T AGA
- - T AA T A T T CAAC T A T A T T T A T T AAAAA T T CCAA T AACA T - GCCGT AACA T A T ACCGGGC TGGCCAAAAGT C TGGAGCCGGT T AAA T A T C T CAAAGAC TG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGACA T T T AGCAGGGT CCGGAC T T T TGGC T AACC TGGT AAAAGT CACCAGGCAAGCAA T AA T C T C T C T CGAA T T A TGGA TGCGCCAA T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T ACCGAGT T AGCC T AAAGT C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - CCGT C T T T AAGA T A T T T AGT TGGGT CCAGT T T T T TGGC T AACCC TGT T T AA T TGGT T A T A T A T TGGT T AA - - - - T A TG - A T T A T T ACA - - - A T A T T AAAA
- - - - - - T T A T ACA T AGAA T T T C T T T C T A T - - - AGT T A TGT T T T T A T T AAA T C T ACCGGGT T A T CCAAAA T T C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAGAC TG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGCCCAGAC T T T TGGC T AACCCCGT A T AAA T - - - - - - A T AG - - - - - AA - - - - T A - - - AC T T TGACA T A T AGT T AC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCAGT A T - A T T T T AC T AGT A T A T ACCA T - - - - T AAGAAAC T AGT T A - - - ACA T A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT C T T TGA T A T A T T T AGCCAGGT CCAGAC T T T T AGC T AACC TGGT A T AAAGA T ACAAACAC T T A T T A T ACA T TGAA - - - - - - GC TG - - - AAA T ACCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGTGT AGAC T T T TGGC T ACCCCGA T A T C T T T TGAA T AAAAA T AGGGAAA T AA T AC T AA T T ACA T A T T T CA T ACAA TGA
A T T A - - T T C T A T A T C T C T T T T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGGAGA T - - - GACGT TGACA T C T A T T - AA T T T ACAAC TGT T AAAA T AA
GT T - - - C T T CA T C - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - A T AA T T - - - ACA - - - T A T ACCGAGT T AGCCGAAAGT C TGGACCCGGC T AAGT A T C T CAAAGACCG - - - - - - - - - - TGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGA T CCAGAC T T T TGGC T AACCC TGT A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGACAAA T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGAAA T A T T T AGCGG - GT CCAGAC T T T TGGC T AA T CCGGT A T A T AC T TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T T A T ACAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGACC T T T CCC T AACCCGGT A T AA TGC T T AAA T T T AGCC T T AA T T T A T AA T A T TGACGCCACGT A T ACGC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA
A T - - - - - T T CAAA T A TGT T T ACC T T T AA T - T TGA T AAAA T T T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA - - - T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACC TGGT A T A T T A - - - - - - T T T C T TGAAAA T AC T TGGGAAGAAGAAAA T C T ACAAAA T AA
A T T - - - T T TGAAA TGT T T T T T T CGCCAC T - - - AAC - - - - - - T T T T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AA T AAAAGAGAAA T T T CAAAAAA TGT ACGAGAAG - - - - A T C T ACAGA T AAA
A T T A - - T A T TGGAA T CA T T T T T T CACAAC - - - - - T A T AA T T AC T T CCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T T TGAGA T A T T T CGCCGGGT T T ACAC T T T T T T T - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - T T TGGT A T CAGT C T CCAAGT T A T - - - - - CGAAA T CGT A T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA
AC T - - - T C T AA T A T ACGT A T C T T A T TGA T T A T AA T A T A T T T AA T T T T T T A T A TGCCGGA T T AGT CAAAAGT C TGGACCCGGC T AAA T A T C TGAAAAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CA T A T ACACA T T AA T A T AGA T A - - - - - CA T T ACA T A T ACA T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGCA T AGT A T CGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGC T AAA T A T C TGAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T AAGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCAGT A T AA T T AAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AC T A T
- - - - - - - - - - - - - T T A T T T T C T T C T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T T TGA T A T A T T T CGCCGGA T CCAGAC T T C T AGC T AAC T CGGT A T AGT AAC T TGAA T CC T T T CGAAGT T A T A T CAACAA T AAAACA T A T AAAGCGA
A T - AA T - - - - - - - T CCA T T T A T T TGT AA T T - - - - T AAA - - - - - - - CGT AA T A T ACCGGGT T AGCCAAAAGT C TGGACCCGT C T AAA T A T C TGAAAGACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGACAGGT CCAGAC T T T TGGC T CACCCGGT AC T A T AA TGT A T A T C T A T AGCAAC T AAA T T T AAAGGT T T T T T A T ACC T T T CGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAA T A T AACGGGT T AGCCAAAAA T C TGGACCCGGC T AAA T A T C T CAAAAACCG - - - - - - - - - - CGGT C T T TGGCA T A T T T AGCCGCGT CCAGAC T T T TGGCCAACCCGGC - - - - - - - - - - - - A T A T T CCC T AA - - - - AACG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGACC T T CAGA T A T T T AGCCAGGT CCAGAC T T T TGGC T AACC TGGT A T T A T A T AA T A T A T T AAAGGTGAAC TGGAC TGAA T A T A TGAC T TGCACA T TGG
GC T - - - C TGCA T C - - - - - - - - - - - - T CA T - - - - - - AAAAC T - - - A T A T A T T A T ACCGGGT T AGCCAAAAGT C TGGA T CCGGC T AAA T AGC T CAAAGACCG - - - - - - - - - - TGGT C T T TGAGA T A T TGAGCCGGA T A T TGAC T T T TGAC T AACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA T CAA
- - - AA T - - - - - - - T AAAGT T A T AGAGAGT C - - AA T T AAA - - GT CA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCC T T TGA T A T A T T T AGCCGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T A T AA T A T CAAGAGA T AA T T T AAAAACG - - - - - - - GCC T ACCAA
- - - - - - T T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - A T C T A T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA TGT T TGAGA T A T T T AGCCGGGGCCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AA TG - - - - - - A T T A T T A T T AA - - - - T A - - - A T T T CA - - - - - - - - - - - - - - -
- - T - - - T T ACGAACC T A T C T T T T C T C T AC - - - AA - GAAA T T T TGAGGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGACCA T T AGC TGGGT CCAGAC T T T TGGT T AAC T CGGT A T A T A T - - - - - - AAGT A T A T T AGT A T A T T T TGT C T A TGTGGCGGGT T TGT TGT
- - - - - - - - - - - - - ACAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T T - AGA T A T T T AGCC TGGT ACAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AAACGT TGAGAAAGA TGACGA T C T AA T A T AA T AA T T T CACGT A T AAA T CAA
A T T - - - T T T CAAA TGGGT T T T T CGCCAC T - A T AA T ACAGT T T T T T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T T AGA T A T T CAGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AAACAAGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT T T A T CAA T A - - AAAA TGT A TGAAGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA TGT AAGAAA T A T AA T AA
A T - - - - T CACAAA - - - - - A T A T T ACCAA T T - - AA T AA - A T T AAA T TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CA T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AA T CCGGT A T A T T T T T T T CCAGT T T T AAGGCC T TGT T C T AA T A T T C TGA T T CGCA T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCAGGT CCAGAC T T T AGGAAAA T CCGGCA T - - - - - - - - - - AC TGT T A T T A T - - - - T A T T AA T T T TGC TG - - - A TGT A - - - -
- - - - - - - - - - - - - T A T ACC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGA T A T T T AGCCGGGT CCAGA - C T T TGGC T AACCCGGT A T A T AGGGTGGT AACA T TGA T A T T T CG - - - - GAC T ACAAGAGA T ACGAA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T TGAGT AA T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGT T AACCCGGA T A T ACACAGGAAA T A T T CAGT AA - - - - T A - - CA T T T T T T CG - - T AAA T A T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T T CAAA T A T T T AGCCGGGT CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T A TGGT T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T AAGT TGCAAA T ACCAA
- - - - - - T A T CAGA T CAA T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C T T T AAGA T A T T AAGCCGGACCCAGAC T T T TGGCCAACCCGGT A T AA T AA T CA T AAA T T T T T T T AAA T AAAAGT A T CCA T C T AAC T CACCCCACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T C T T T CAGA T A T T T AGC TGGA T CCAGAC T T T TGGC T AACCCGGT A T AA T A T T T T C T AAA T T C T T CAG - - - - T AGT - AA T T CA T C T - - - AAGCA T CAC
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TE: rnd_5_family_2896.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 903bp; fragments: 404; full length: 0 (>=812.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 903 bp
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 size: 1296bp; fragments: 230; full length: 0 (>=1166.4bp)
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