
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1016
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC T A TG - GGGT AAGAA T T A T A TGACAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGGGTGC T AC T TGC T T T - - - - - - - - - - - - T A - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T T T T CAAA T T AAA T T T T T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGT T AAAA - ACAA T TGCACCAGCGCGCCACCCA T C T AGGAACGGGCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T T T T A T AA - - - TGCGAAAC T T AACCA
C T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T AAAAAA T CA T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGC T TGT T T - - - T AAAA T C TGA T - ACAA T CC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCGAAAA - A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T A T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGGA - - - - - - - - - - GC T TGAAAAA - - - - - - - AA T CAGGGCGC T ACC T A T C T AGGAACGGGCC TG - - - CA T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - T ACAAA T - - - - - TGAAAC T AACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T C TGCACCAGGGCGC T ACCGA T T T AGAAACGGGCC TG - - - - - - T AA TGCA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T TGAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC TGT T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGG - - - - - CA - CACCA T CGT T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAA T T TGGCACCACGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC TGG - - - - - - - - - - - - TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CCAAAAA - - - AA TGCACCAGGGCGC T ACCCA T T T AGGAA TGGGCC TG - A - AA T AA T CAA T T A TGT A T A T CA T CACAAAAAAACA T - - - - GGTGAC T A
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACCAAAAA - A T T T TGCAC T AGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC TGT A - GT T T T AAA T CCACGCGTGGAA T CGT AGAAAGT AA T AA T AAGAAAC T C
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC T - AAAAAAA T T TGCACCAGGT CGCGACC T A T C T AGGAACGGGCC TGT A T AA T T T A T AC TGGT T T - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T T T CAAA T T AAA T C T A T CAAAACC T A T T TGGT ACCAC - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGGGA T TGT - - - T T ACA T T - A T T T T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC T - - - - - - - CGGCAC - CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT A T CAC - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - GCGCC - T AAAAAAA T TGCACCAC TGCGC T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AAA T A T T T T T T A T T AC TGT CGT ACGA T T A T A T - - - - - - - - - - - -
C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGAAAAAAAAA T TGCA T CA TGGCA T AGT CCA T C T AGGAACAGG - - - - T A - AA T T T A T A T C T T T T T A T AA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T - - A T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAGC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGGT CGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCCAGT A T AGT T TGT AC TGAA T T AAGT T T CC T T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - CCAACAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T T T AGGAA TGGGCC TGAA T AGT T T AGGT T - A T T T T AA T T T T T ACGT CAGT AGA T - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CAGA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCACC T AGGAACGGGCC TG - A - - - - CA T AA T T CAC T T TGT T T A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGACC TG - - - AGCC T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - CACA T ACA T A T ACA T A TGAGT T T
T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - - AAAAAAAAA T TGC T CCAGGGCGC T ACCGA T C T AGGAACGGGCC TG - - - GAC T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGAACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGT CC TG - - - A T CCAA T A T T AA T C TGT T AC T T CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AA TGT CCACCAGGGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT CAAAAA - AAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCACC T AGGAACGGGCC TGT A - AA T T T A TGT T AAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACCAGT T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCC - AAAAAAA T T TGCGCCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGAGC TG - - - AGCC T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - CAC - - ACA T A T ACA T A TGAGT T T
C T T A T T T T AAAA T T AAA T T T A T CAGAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGGA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - CAAAAAAAA T T TGCACAAGAGCGC T ACCCA T T T AGGAACGGGCC TGGA T AGT T T A T A T CGAAA TGAAA T T T TGTGT AGGT AAA TGT T ACAAAA - - -
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCG - - GAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T T CCCA T T T AGAAACGGGCC TGTG - - - - T AA T A T T T ACA T C T A T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T T AGT ACCA T A TGCA T CGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGGAACACGC T T C - - - - - - - - - - - - T A - T AACAAAAC T T AGA T A T AA T T T TGT A T AAAAGT AGAAAA T A T AA T AA
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - T AACAAAAC T - - - - T A T AA T T T TGT A T AAAAGT AGAAAA T A T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGC - AAAAA - AA T T TGCA T CAGGCCGC T ACCCA T C T AGGA - - - - - - - - - - A - AA T CAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAAA T T ACACCAGGGCGC T ACCCA T A T AGGAA - - - - - - - - T A TGA T AA T AA T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T AC T CA T C T AGGAACGGGCCCGT A - GGGC TGT A T T T AC T TGT CCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T T T CAA T T T AAA T T T A T CA T AAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T T AAAAAC T AA T TGGT ACCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACC TGGGCGC T ACC T A T C T AGGAACGGGCC TGT A - AA T T AGCAC T CA T C T CAC T CA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCAAAAAAAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - A T A - AAGT AAAAAAGT AAA T AAACAAA T - - - - - - - - - - - -
T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - AAAAAAAA T T TGCAACGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCGAAAAA - AAA T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T T ACA T CAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAGAGCA - - - - GA - - - - CAACA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T AAAGGGT AA T A T
T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CCAAAAAAAAAA TGCACCAGGGCGC T ACC T A T C T AGCAACGGGCC TG - - - - - - T CAC T C T T A T T T A T AA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T T T T CAAA T T AAAGT T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCACA TGCACCAGGA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGC T ACCA T T T C TGGAA TGGGCC TG - A - - - - T T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T A T T T T CAAAGT AAA T T TGT CAAAAAC T A T T TGA T ACCGT A TGCA T T CGAA - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGAGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGT C TGTGGGAC T T A TGCCGA T A T AGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T AAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T T AAA T T AAA T T CA T CAAAAAC T A T T TGGT ACCACA TGCACCAGGA - - - - - - - - - - GGCCCAACAAGAAA T TGCA T CAGGGCGC T ACCCACC T AGGAACGGGCC TGGG - AC T T AC T A T T AGC T T A TGA T A T T T CC T T AAAAAA T AA T AGGGAACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CAAAAA - AAA T TGCACCAGGACGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC TGT A - AA T T T A T A T T AAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCGCAAAAAAAAA TGCACCAGT ACGC T ACCCA T C T AGGAAAGAGGGTGT A T - - - - - GAA T T CA T T CGT AA TGGTG - - - AAGCAAAGACA T ACAAAC TG
C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGT TGCACCA TGGCGC T ACCCA T C T AGGCC TGT ACC T - CGTGT C T AA T A T T - GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - CCAAAAAAAGT TGCACCAGGACGC T ACCCA T C T AAAAA TGT C T C - - - - C - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CAA T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCAC - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CCAA T T AAA T T T A T CAAAAAA T A T T T AGT ACCA T A T A T A T CA T A T - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - AAA T TGCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC TG - - - AAC T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC - - AAAAAAAA T TGCACCGGGGCGC T ACCCA T C T AAGAACGGGCC TG - - - - - - CC T T ACGT A T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCCAAAAA - - - AA T T CACCA TGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGAC TG - G - - GT T AACA T T T A T T T T T C T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGTGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCCAAAAA T - T AC TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCCAAAAA T - T AC TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAACC T AA TGT AACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCAAAAAA - - AA T TGCACCAGGGCGC TGCC T A T C T AGGAACGGGCC TG - - - - - - GAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCAAAA - - - AAAA TGCACCAGGGCGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T TGT T T ACAA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCA T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - ACGCCAAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T AGCACCAGGCC TG - - - GGT T ACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AAAAAA - - - A T TGCACCAGGGTGC T ACCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAACAC T A T T T AGT A T T A T A TGCA T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGCA T CAGGGCGC T ACCCA T C T AGGAAC TGGCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCGAAAA - - - - A TGCAC T AGGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGA - - - - - - A T AGT T AAAAA T AA T T T T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T T T CAAA T T AAA T T T A T CAAAAAC T A T T TGGT ACCAAA TGT ACCAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT AAAAA - AAA T TGCA T CAGGGCGCAACCCA T C TGGGAACGGGT C TG - - - - - - CAA T ACA T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAAAA T - - - - - ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AAAAAA - - - A T TGCACCAGGGTGC T ACCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGGAGT C T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAAAAA - - AA T TGCACCA TGGCGC T ACCCA T C T AGGAACGGGCC TG - A - T AC T AACACC T ACC T A T T T AA T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGCAAAAAAAAGT TGCACCA TGGCGC T ACCCA T T T AGGAACGGGC T TGT A - AACCGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1016bp; fragments: 316; full length: 4 (>=914.4bp)
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 size: 1288bp; fragments: 284; full length: 0 (>=1159.2bp)
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 size: 403bp; fragments: 279; full length: 21 (>=362.7bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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