
Start crop Point End crop Point

MSA length = 741
A TGC TGT A T - - T T T T T T C T T ACAGT AGAGGTGT CA T AAAA TGT CCA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT AAA T T - - - - AAACGA - A T T AA T A - - - - - - AAGCAA T T A TGAAA TG
A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T ACAAA T T TGA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CA T T T T T T AAA TGTGA - TGC TGT A T AGA T ACAA T TGT T T ACGT T T T
T T T ACA T CCA - - - - - - - - ACACCACAGGT T T ACGT CA T - - - - - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CA T A T T T CAAAAA T AA - C T CA T AA T AAA T T A TGA T A T T A T AGT A T T
A TGA T AAA T T T AC T T ACC T CACAC TGT A T C - - - - - - - - AA T C T CCAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CGT A T T CCAAAAACCA - C T CGGT A T AGA T T A TGACA T T ACGGT A T T
AAGT T T T C T C T A T T T T T T AC TGAGTGT A T T TGT T C T A T AGT T C T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T AAAA T C T T AC T T T A T AA T AA TGTGCAAAAAA T T T AGT CAAAAA TGA T CA T A T T T CAAAAACCA T T T CAGAACAAAC T A TGCCAA T ACGT CA T C
A T ACCGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T AA T T T AAAAAA T T A T T T T TGT ACAGT T T T T T A TGT C T A T T T A T T
A T A T CGT AAA T A T T C T CAA T T CAA T AGA T T TGGT A T AAAA T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCCA T A T T T CAAAA T CCA T T T CAGAACAA T T AGTGGT T T CA T T A T A T A
A TGC TGT A T A T T T T A T T CGC T CAA TGGA T T TGT CA T AAAA T T CC T A T T T C T AAAA T CA T A T C T AAA T CGGGTGGT T T T TGAAA T T TGACCA T T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CA T C T T T AGGGAAGCA - T CC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT T ACA - - - T T T T T T TGC T CAGTGGA T T TGCCAA T AAA T T CCAA T T CCAAAAA T CA T A T C T A T A T CGAGT TGT T TGTGAAA T A TGACCAGT T C T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T - GT CA T T A - - - - - - TGGT T A T T T T TGGAA T
A TGA TGT A T T T T T T T T T CA T A T AGTGGA T T TGT T T T AAAA T T ACCA T T CCAAAAA T - - - - - - - A T A T CAAGTGGC T T T TGAAA T A TGA T CA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGA T A T T
A T AC T AGGT A T A T T T T T AGC T CAGTGGA T T TGT CA T T AA T T T CCCA T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAA T T T T A T T T T A T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGT T AAAAACGGT CA T A T T T CAAAAACCA - C T CGGT A T AGAA T AA T ACA T T A TGGT A T T
GAAAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T TGCCA T AAAA T CCGC T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - A T T T C T AAGC T CAGTGGA T T TGC TGT T AAC T T CCCA T T T C - - - - - - CA T A T C T A T ACCAAGTGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T ACA T T T T AAAAA T AG - A T CAAAGC - - - - - - - - T T A T AAGC T T T T A
A TGGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT TGCC T T AAAAA T T CCA T T T C - - - - - - CA T A T C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAAA T ACGGACA T C T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A T T T CAGAAGCCA - C T CAGT A T AGA TGA TGAAA T T A T TGT A T T
A T AA T ACC T AAGTGT T T TGC TGAGT A T A T T T A T TGT AAAA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T AAGAA T T T A T T TGA T AA T T T TGTGCAGAAAA T T T AGT TGAAAA TGGT CA T A T T T CAAAA T CCA - C T TGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT - - - - - - - - A T T T T T T TGCCCAGT TGA T T T ACCA T AACA T T A T CA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T T T T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA TGT T T A T C T AC T T T T CAAAA TGGA T T TGACA T AAAA T T CC T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T T T CAAAAAACA - A T CGA T A T ACA T T A TGGT A T T C T T TGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T AC T T T AAAAAC T A - C TGGGT AGGA T T T T TGACA T T A T AGT AA T
ACGT T T AA T T T T TGA T T T C T AGA T T C T T T T T T T AA T AAAA T T T T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T AGT T CAAAAAA T A - T T CAGT A T A T CA T ACCACA T T A TGGT C T T
A TGC TGCA T A - T T T T T TGAC T CAGT AGA T T TGT C T T AAAA T T CCCA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - GT C T AGGGT C T A - C TGAGT A T - - - - - T TGGCA T T A T CGT AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T C T AAAAAACCA - GT CAGT A T - AGA T A TGACAA T A T AGCA T T
ACAC TGT A T A - - T T T T T CGC TGAG - - - - - - T T T CA T AAAA T T T CCA T T AAAAAAGT CA T A T A T A T ACC T AA T AGT T T T TGAAA T A T CACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - AAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CA T A T T T CAAAAACCG - C T CAGT A T AGA T T A TGACAGT ACGACA T T
A T C T T C T A T T T CAC T C TGGT AGGGT CGA T T T A T CC T CGAGT T T C TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T A T A T T AAAA T AA TGGGC TGAAAA T T T AGT T AAAAA TGA T AA T A T T T CAAAAACCA - C T CGGT A T AGA T T A TGACA T T A TGGT A T T
A TGC T A T A T A T T T C T T T AGC T CAGTGGA T T TGT CA T T AAA T T ACCAC T CC - - - - - - T A T A T C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAGA T A TGACCA T T T T T AAC T - - - - - - - - - - AAA T A T AACAGA T T T A T T T T A T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGT T AAAAA TGGCCAAA T T AAAAAAAAAA - C T CGGT A T AGAA T ACGACA T T A T CGT A T T
A TGC TGT A TGT T A T T T T CGC T CA T CGAA T T TGT CA T AAAA T T T CC T T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T A T AC T T T AA - - - - - - T C T T AA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACGGT A T - A T T T T T T TGT T CAGTGT A T T T ACCA T CAAAA T CCCA T T CCAAAAA T CA T A T C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T T T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A TGA - - - - - - - AAGT AA - T T T AAAA T - - - GCGGGC T ACAA T TGAA T A
A TGT TGCA T A T T T T T A T TGA T CA - TGGA T T TGT CA T AAAA T T C T CA T T T AAAAAA T CGT AC T T A T ACC T AGT AGT A T T - - - - A T A TGACCA T T T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAACGT TGCGAGAC T T ACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACA T AA T T CCAAAGA T A T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T C TGT ACA T T T T T T T CGC T CA T TGGA T T TGT AAGAA T A T T CAA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT CGT AAG - TGA T T T T T C T CGT AAGGA TGAAGC TGAAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T T TGAAAAA - - - - - - - - - - - - AAAC T A TGACA T T A TGGT A T T
A T ACGGT A T - A T T T T T T TGT T CAGTGT A T T T ACCA T CAAAA T CCCA T T CCAAAAA T CA T A T C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T T T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A TGA - - - - - - - AAGT AA - T T T AAAA T - - - GCGGGC T ACAA T TGAA T A
C TGT AA TGGA T C T T T T T AA TGC T A T AGACC T ACAA T C T - - - - - - T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T T T T CA - AAAC T A - C T TGGT A T AGA T AA T AACA T T A TGGT A T A
T TGGTGT T T T T T T T T T T CGC TGAGT AGA T T TGCCACGAAC T T C T CA T T CCACAAA TGAA T CA T A T A T CGAGTGGT T T T TGAAA T A TGA T CA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - A T AAA T AAAGA T A T T A T T T T AAACCAAAGTGCAGAAAA T T T AGT T AAAAA TGGT CA TGT T T CAAAAACCA - C T C T A T A T AGA T T ACGACA T T A TGGT A T T
A T TGT A T AC T - C T T T T T CGT T T AGTGAA T T T C T CA T AAA TGT C T CA T C T C T AAAA T C T T A T C T A T AC TGAGTGGT T T T TGAAA T T TGACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T A T T T A T T T T CC - - - - - - - - TGAA T T TGCCA T T AAA T A T C - A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T CGT A T T T T A T CAACCA - CACGGT A T AGAA T A TGACGT T A TGGT A T A
CCAGTGT A TGGT T A T CCAGT ACAGC TGC T T CA T T AACGGAA T CC T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAA T T T T A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T T ACAAAAACCA - C T AAGT ACACA T T A TGGT A T T A TGGT A T T
ACAA T T T A T T T T TGTGACGAC T AGTGAA T T T AACA T T AAA T T AC T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T T T CAAAAACAA - A T C TGT A T AGA T T C TGACAC T ACGA T A T T
ACAACAAA T A - T T T T T T CGT T CAGC TGA T C TGT CA T AAAA TGT C T A T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T T TGAAA T A TGA T CA T T T C T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCACA T T T CAAAAGCCA T T T T CGT A T A T A T TGTGA T T T T ACCC T AAC
A TGT TGT A T A - T T T T T T CGC T C - - - - AGT TGA T T T T CAAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T C T T AA T T - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAA T T T T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT ACA T T T CAAAAA T CA - T T CAGT A T AGA T AA T AA T C T T A T T T T A T T
A TGC TGT A T A T T T T T T T CGC T CAGT AGA T T TGAC T T AAAA T T C T AGT T T C - - - - - - CA T A T C T A T ACCGAGTGGT T T T TGAAACA TGA T CA T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT AGAA T A T ACAA T T AA - T T CAA T T T T AA T T TGA T T A T CGT TGC T T C
- - GC TGC T T A - T T T T T T T T C T CAGT AGA T T TGCCA T AA T A T T CC T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T A T TGC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAC TGT A T A - - T T T T T T CCC T AGT AAA T T AACCAAGGA T T T T T T A T A TGAAAAA T AA T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T A T T T T A T C - - - - - - - - - - AAAAA T AAAAA T T T T A T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGCAC T T T T AAAC T T T - T T TGA T T T AGA T AGAACA T T CA T T AAAAA
A TGT TGT A T A T T T T T T T T C T AAAAAA T A T T TGT CA TGGAA T T CC T AGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT T T T T T AAAA T A TGA T AA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - A T T T A T AAA T T T T A - - - - - - - - - - CAGTGCACAA T A T T T AGT T AAAAA TGGT T A T A T T C T AAAAACCA - C T CAGT A TGA TGT AGA T CA T CACA T AA T A
- - - - - - - - - - T T TGTGC TGT TGAC T CAA T T TGT T A T T T AAGAC T TGT T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CA T A T T C T AAGAACCA - CACGACACGCAACA TGT CGT T A TGA T A T A
A TGC TGT A T A T T T T T T T CGCCGAA T CAA T T - - - - - - - - T A T T CCC T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC TGT A T T AC T T T T TGT CA T AA TGT A T T TGT CA T AAAA T T C T CC T ACCAAAAA T CA T A T C T A T AACAAGTGT T T T T T ACAA T A TGACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT TGAGT T T TGA T AA T CA T C T T AGT T C T TGT TGTGT T T T T AC T A T C T T
AGAC TGT AGA - T T T T T T CGC T CAC TGAA T T CGT CA T AAAA T T CCCA T T CCAAAAAG - - - - - - T A T A T CGAGGAGT AGT T AAA - - - - - - - - - - - - - T AGC T - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CC T A T T T CAAAA T C T A - C T CAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T C TGT T TGTGT T A T T ACA T T T AA T A T AAAACA T T TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AA TGT T C T CAAAACA T - T T CAGCA T CA T CCC T CACACCA T TGT CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGTGGAC T AAAAA T T CGC T T T C T AAAAA T CA T A T C T A T ACCGAGT TGT T T T TGAAA T A T - ACCAGT T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T AAGC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CA TGCA TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T A T AC T T TGA - - - - - - T T T T AA T AA - - T AAAGT ACACCA TGT T T AC
C T T T TGT A T A T T T T T T T T A T T T A T - - - - - - T A T T ACAA TGT TGT T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A T T T T AAGAACCA - C T T AC T A TGGT T T A TGA T A T A T TGA T A T T
AA T T CA T A T T T A T A T T T AC T T T CA T AGAAA TGC T A T AAAA T CC TGA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC TGT A T A - T T T T T T CAC T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C TGT CGT TGAAAGAC T A - CACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA TGAA T A - T T T T T T CCC T TGGCA T T T T AGCCA T AAAA T T T T TGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A - - - - - - - T - - - - - - - AC T AA TGTGT TGAAAA T T T AGT T AAAAAGA T A TGT A T T T T TG - - - - - - - A T TGGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
A T AAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAA T T T T A T T T T A T AAGAA TGTGCAGAAAA T T T AGT T AAAAA T AGT CA T A T T T CAA T AA T T A - C T CAGT A T A T A T A T AGA TGACA TGGT A T A
A T T CAA TGT - T T T T T T T AGC T CCGTGGA T T T ACCC T T AAA T T CCCA T T CCAAAAA T CA T A T C T A T AC TGAGTGC T T T T TGA T A T A TGACCA T T T T T AC T A - - - - - - - - - - AAA T A T AAGAA T T T T AC T T T A T AA T AA TGTGT AGAAAA T T T AGT T AAAAA T AGT CA T A T T T CAAAAAGCA - T T C TGT A TGAA T A TGA T AA T T A TGA T A T T
- - - - - - - - - - T T TGT C TGGT T T - - - - - - - - - - - TGCA T AGT T T T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAA T A T T T T CAGAA T TG - T T TGGACC - - - - - - - - - - - - - T C T T T CCA
A TGC TGT A T A - - T T T T T CGGT CAGTGGA T T AGT AAGT T AA T CC T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T A T T T T AAAAAC T A - C T CGA T A T T A - T T A TGGCAA T A TGGT A T T
ACAC TGAA T - T T T T T T CCGC T CAGT AGA T T AA T AGTGC - - - - - - CAC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAA T T T T A T T T T AAAA T AA TGTGCAGAAAA T T T TGT T AAAAAAGGT CA T A T T T CAAAAACCA - C T CAGAACAAGGCGT T A TGACGTGGT A T T
C TGA T TGA T CA T T T T T TGC T T CGA T TGGT T AA T AA TGAAA TGT T CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CA T A T T T CACAAA T CA T T C T AGTGC TGA TGA T AACA T T A T AA T A T T
A T AGTGT AAA TGGA T CCAAC T T AA TGGT T T T T T T A T ACAAA T CC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAC T T TGCAAAAA T T A T T T AAGAACGAA T T A T T T T A T TGTGACGA T
- - - C T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T ACCAGGTGGT T C T TGAAA T A TGACCA T CC T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA T AC T T CAAAAACCA - C T CGGT A - - - - - - AGA T T A T AACA T T A TG
A T AGT T CCGAAA T T A T T T A T ACGGCAAA T T T A T T C TGGAA T TGT T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AA T AGA T T T A T T T T A T AA T AA TGTGCAGGAAA T T T A T T T AAAAA TGGT T ACA T T T CAGAGACAA - GT C TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T T T TGT T T T C T TGACCGA T AGA T T T ACGA T AAAGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGCCA T AAAA T CCGC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T ACA T T T CAAAAAC T A - C T CAGT A T TGA T T A TGACA T TGTGGT A T T
A T AC T T CAC - T AA T T CAAGC T CAA T AAGTGAAAAA T AG - - - - - - T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGCAGAAAA T T T AA T TGAAAA TGGT CA T T T T T CAAAAACCA - C T CAG - - - - - - - - T T T ACA T T A TGGCA T T
- - TGT A TGC T T T T T T T T CGT T T AGTGAA T T TGT CA T AAAA T T C T CA T T T CAAAAA T C T T A T C T A T ACCGTGT TGT T T T T CAAA T A TGGCCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T TGGCA T AAAGT CCGGT T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AAAAA T C T TGT T T T A T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGT T A T - - - TGC T CA - A T T T CAAAAACCAAC T CA T CA T T CC T CA T CA T T T C - - - - - - - -
A T C T TGTGTGT C T A T T T TGTGT AACA T T CA T T ACA T AAAA T AGT TGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T T TGA T A T CA T - - - AA TGTGT AGAAAA T T T AGT T AAAAA TGGT CA T A T T T CAAAA T CCA - C T CGGT A T AGAA T A TGACA T TGTGA T A T T
- - - - TGT A T A - - - - T C T AGT T CAGTGGA T T T ACCA - - - AAGT CC T A T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCCA T A T T T CAAAAAC T A - T A T AGGA - - - - - T A TGA TGT AA - - - - - - -
GT AC T AAC T ACA T A T T T T ACACAA TGACCC TGT T A T AAAGT T T T TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T AAAAGC T A T A T T T C T T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGT T AAAAA TGTGAACA T T T CAAAAACCA - C T CAA T T T AGT T T A TGACA T TGTGGT A T T
A T T T T ACA T AAA T T CC T A T T C TGA TGGA T T TGT CA T AAAA T T T CCA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T A T A T T T T AAAAA T AGT CAAAACACAAAA T A T T AC T T T T T AA T T T T
T TGCCGA T T A T C T TGT T TGAGCAACGGA T T T ACCGC TGAA T T A TGA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CA T AA T T T AAAAAGGAAC T CA T T A T CGAAAGCGACGT T A T TGT T T T
ACGC T A T A T A T T T T T T T CGC T CAGTGGA T T T A T CA T AAAA T T T CC T T T T CAAAAGT CA T A T C T A T ACCGAGT CG - T T T T AAAA T AAAAC T T T CA T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGAA T T T TGACAAACA - C T C TGT A T CCGT T T T T TGAGAAAAAAA T A
- T A T T T T A T - T T AA T T T T ACA T AAAAGA T T T AC T A T T AAA T T C TGGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAGAA T T T T A T T A T AAGA T - A TGTGCAGAAAA T T T AGT AAAAAA TGGT CA T A T T T AAAAAACCA - C T CAGT A T AGAA T AGGT T A T T A TGGT A T T
ACGGTGT A T A T T T T A T T ACC T CAGTGGA T A TGT CAAAACAA T CC - A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCA T AAAA T TGCCA T T CCAAAAA T CA T A T C T A T A T CGAGAGGT T T T TGAAA T A TGACCA T T T TGAACA - - - - - - - - - - A - - - - - - AAAA T T T T A T T T T A T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGA T AAAAA T T AA TGT AA T T CAAAAA T CA - CACGGT A T AGA T T A TGAC T T - AAGA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGTGT CGAAA T T T - CC T T T C - - - - - - - A T AAC T A T ACAGAGTGGT T T T TGAAA T A TGA T AA T T T T T AAC T - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAA T T T T A T T T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T CA TGGT CCAC T AA T T A T T T CAGCACACAGCA TGAC T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGT - - - ACA T T T T CGT T T AGTGAA T T TGT CA T AAAA T T T T CA T T T C - - - - - - - - T A T A T A T AC TGAGTGGT T T A TGAAA T A TGACCA T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGT T T CGGACCGA T T C T C TGAGTGAAA T TGT CAGGAAA T T T T T A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AAAAA T C T TGT T T T A T AA T AA TGTGCAGAAAA T T T AGT T A T - - - TGC T CA - A T T T CAAAAACCA - C T CAGCA T AGAC T A TGGCA T T C T AGT A T T
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 size: 741bp; fragments: 425; full length: 0 (>=666.9bp)
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0 200 400 600 800 1000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_4993.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_se.fa
 size: 1157bp; fragments: 239; full length: 0 (>=1041.3bp)
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 size: 330bp; fragments: 58; full length: 1 (>=297bp)
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