
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1277
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T CCA T T - - - - T T A T T T T CGT A T AAA T T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAA T - - - A T A T T A T T A T - - - - - - CAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T - - - T A - - CA T ACGT A T AA - - - AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGGC T AAGT AAG - AAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - GT C T T T T T T T T CAC TGAA - TGT - A T A T A T T T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T T AAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT AAA T A T T T A T A T T A T AAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - CAGA T AAA T A T AAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AGC T TGT C T CCGGC T AGGTGA TGA T ACCGGTGT A T AAAA - A T AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGGC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AC T T T CA T A TGT T T T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AGT T A T T T - - - AA T A T A T T T C T ACACC T T T AAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T TGAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AAGA T AAAAAAA - T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA T AA T A T AAAC T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGA T TGAC T AAGCAAGAAAAAAAC T CGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC T T TGTGT A T A T - AAAAA T AACAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AACA T - - - TGT T T A T T T ACAAAA T AGAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT AAG - AAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T T ACGT AAAC T T AAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T A T T CA T A T A T AA T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT AAGAAACAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T T T T T T AC TGT C T T T T AA T A T T ACA T A T T AA T A T ACCAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGA T TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AGT - - - TGT T T AA T A T T T CC T T AAGT T T T - A T A T A T T T AC T CA T A T - AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T ACGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGT A T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T TGGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - T T T T T T T T TGT T T CA T T T T A TGT TGT CAC TGT A T AGT T T A T AAACAGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAAAA - - - T T CAGT T T T T A - T A T AC T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAGT AAGT T AAGAAAAAA T T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T A TGA T T T T T T T T AAA TGGAAC T A T - A T CAC T T T ACA T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT AA - - - - - AAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T AA T T AC - - - - - - T AAAAACAGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT AAGAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T - - - - - - T AA T T T A T T T T T CGCCGA - - - A T T A T A T A T T TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGACGAC T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T A T C T T T A TGAAAC - - - AA T ACC T T T ACA T AAA T T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT AAGAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAC TGGC TGT A T AGAA T AAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T C T - A T A T T T T AAGT AAGT AA - - - AGAGA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - AA T AAAAAAACGCAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT - - - - A T A T C T T T C T - - - - - - CAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T C - - - - - T A T AGT T CA T A T CAAA T T AG - A T AGCA T TGCA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T AAAAAAAAC T T AAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - T T TGT TGGT A T TGGT T AAGACAAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T - - - - - - GA T A T AGT T A T T - - - - - - - - - - - A T A T AGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA - - - - - GAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TG - - - CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T T AAA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A T T C T AC T A T A T T AAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T A T T A T A T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGGT - - - - - - - AAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT - - - T A T A T AGC T A T - - - - - - T AAAAA T AGCAGGT T AGT CA TGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T AC TGAC TGCA T CC T CAA
T T T TGT AGA T AAGGA T T T T T TGGA T AGA T - - - GGT A T AGACA T A T A T AC T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC T AA - - - - - - AAGAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - T AAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGT A T CCACAC
A T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGA T T AAGT - T AAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T - - - - - - AA T AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AGGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGT TGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - AA T AAAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT TGT C T - - - A T T AAA T T T T T A T A T AA T AAGAACAGCAGGT T AGT CGTGACCGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CAAGA - - - - A T AC TGT T A T AAAAAACAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T C - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAGTGT T T T A T T AGCC T A TGT AGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - - AA T ACA T T AA T - - - - - - T A T AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T A T AAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAAAGT T TGT TGAAGT T CGT AA T AAA T - - - - GT A T A T T TGTGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TG - T - - AC T A T T T A T A T A T A T A T - - AA T A T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA T T T AACAAA - - - - AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GCAAAAGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GA T T AC T A T A TGT A T CA T T A T AC T A T - A T A T AA T AACA T A - - - - - - - - - - - GCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - A T AA T A - AAAAA T TGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - T T T T T T T CAA T CA T AC - - - A T T ACA T T T T AA T AGAA T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA T T A T T T T T AA T T A T A T T AA T AAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - GC T A T ACAC T CACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T T A - - - AGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGT CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGT AA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T T A T T A T A T AA T T T T A T AAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - CAGGT T AGT CGTGAC T AAGT T AA - - - GAAAA T AAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T AC TGT A T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T CCACA T A TGGT - - - - - - - - - - - T T T AGGAGT T A T CGACAGAA T T A TGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GT T T T CAGT AGTGT - - - AA T AAA T T AA T A T A T A T T AAGAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGA T T T AA T AAAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T A T T T T - - GT T T A T T T T A T - T A T T T - - AAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGA T AAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T A T C T C T AC T CA T AA T A T - A TGT A TGT A T A T A T TG - T AAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T T TGT T T A T TGT TGGA T T - - AGT AGT T T T AAA T AGT T T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - TGAGCCAC T T T TGAA T T A T T T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAC TGCAA T AAAAA T AAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC T AAGT - - - - T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AA T T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T T T TGAA TGCGT T - - - - -
AGC T T CC T T AGC T T T A T T T T T CGTGT AA T T A T - A T A T C T TGA T A T A TGGAAAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGT TGT AGGT CAAAGT C T TGT CAAAAC - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T A T AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T - - - T A T AAA T T T AA - - - - - - T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - GGT CAA T AGTGA T TGCC T A TGAAACAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAA T AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T TGA T A T TGT T A T CAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGGAACAGT - A T CAC T T T CCA T AA T C - AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T AGGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACC T TGT A T A T AAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T AC - - - T A T A T T T T T - - A T A T A - - - - AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T - TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T A T C T A T - - - A T T A T A T C T A TGT A T A T T AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T A T ACA T T ACAAAAA T AGCAGGT T AA T CGTGAC TGAC T AAGT AAGAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A TGTGGTGA T T A T T AAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAC T T - - - - - - - - - - - - AAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGA T AA T CAC T T AAA T T ACGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AAC T T - TGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGTGAAA - - - GGT A T C T A T A T A T A T - - - AAAAA T AGCAGGT T AGT CGTGAC TGAC T AAGT T AAGAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - GAAAAAGT AGT T T T A T T AGCC TGTGTGGTGA T T A T TGAC TGCA T CC T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T T A T A T T A T T T AAAAAAAAAC T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1277bp; fragments: 3516; full length: 1 (>=1149.3bp)
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 size: 1576bp; fragments: 2715; full length: 0 (>=1418.4bp)
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 size: 1147bp; fragments: 1946; full length: 4 (>=1032.3bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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