
Start crop Point End crop Point

MSA length = 911
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGAGC TGGGCC T AAAAA T T T T T C T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACAA T AA T T AAAA T A T A T T T T T AAAA T AAAAAAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T - - - - - - T A T T - - T T AA T T ACAGAGACAAC T T CGAGA T AAC T AAC T AGGCC T AAAAA T T AA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T AA T AAAA T T AAA T T T AAAAAA T T AGT T AA T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGACAAC T T CGAGACA T T T AAC T AGGCC T AAAAA T T AA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - CGGAA T T AGGAC T ACGAA T CCCAC T A TGCC T T T AGTGA TGT T TGACAAGACAA T CA T AAA T T CGGA T AA T T T T T T AGT AC TGA T T TGGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - T T A - - - - - AGAGAGACAAC T T CGAGA TGA T T AAC T AGGCAGAAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CA T AAA T T CGGA T AAA TGT T T AGT AC T AA T A T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT AA - - - - - - - - - - - - - GAGACAA T T AAC T AGAC T T AAAAA T T AA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AGGAC T ACGAA T CACA T CA TGCC T T T CGTGA TGT T TGACAGGACAA T CA T AAA T T CGGA T AC T T T T T T AGT AC TGAGT TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T CA T C T T T A T A T A T T T CA T CA TGGCAGAGACAAC T T CGAGACGA T T AACAAGGCC T AAAAAA T AA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAA T T T T TGC - GA TGA T A T T CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T CAA T T T ACC T T AAAAA TGT A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T C - - - AA T TGGGA T AAA T T T T T AGGAC TGAC T TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T - - - - - - - - - - - T CGAGACGA T T AAC T AGGCC T AA - - A T T AA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - GTGAA T CA TGAC T ACGAA T CACA T CA TGCGT T T AGTGA TGT A TGACAAGACAA T CACAAA T T CGGA T AA T T T T T T AGT AC TGAGT TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGACAAC T T CCAAA TGA T CA T C T AGGCC T AAAAA T T T A T C T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CCGT T - - - - - - - - - - - - - - AAACGA T CAAC T AGGCC T AAA T A T T T AA T AAAA T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAAACCACGAA T T CC T T T A - - - - - - - - GT AA TGT T TGACAAGAAAA T CA T AAA T T C TGA T AAA T T T T T AGT A T T T A T A T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T T - AC - - - - - - - - - - A T AAC T T CGAGACGA T CAAC T AGGCC T AAAAA T T T A T C T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T AAA T T TGGA T T CA T T T T T AGGA T TGAA T TGGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAG - - - - - - T T AAA T CAGAGACCAC T T CGA T ACGA T CAACGAGACC T AAAAA TGAA T CC T A T T T T - - - - - - - - - - GGAAAA T AAGAC T ACGAA T CA T ACCA TGCC T T T AGAGA TGT C T CACAAGACAA T CA T AAA T T CGGA T AAA T T T T T AAAA T T AAC T TGGT CG
T A T T CC TGC T AA T - - - - - - T T A T AA T CCCA T C T T AA T T AC T T T T T A T TGT CAGAGACAAC T T CGAAACGA T CAGT T AGGCC T AAAAA TGT A T C T T A T T T T - - - - - - - - - - - GGAA T T AA - - - - - CGAA T CA T ACCA TGCC T T T AGTGA TGT T TGACAAGACAA T CA T AAA T T CGGA T AAAC T T T T AA T T T TGAC T TGGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T T T T T - T A T A - - - T A T CGT CAGAGACAAC T T CGTGACGGCCAA T T AGGCC T AAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CA T AAA T T CAGA T AAAC T T T T AGT A T - - A T T TGGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA TGTGGACGGAAGAA T T A T CAAGGGGT A T T TGAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T TGGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT T T CAG - TGT T C - A T AAAAGT AAAGACAAC T T CAAGACAA T CAACCAGGCC T AAAAA T T T A T CCCA T T T T - - - - - - - - - - AGGA T A T A TGAC T ACGAA T CA - - - CA TGT C T T T AGTGA TGT T TGACAAGGCAA T CA T AAA T T CGGGT AA T T TGC T AGT AC TGAC T TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T - - - - - - - - - TGT TGAGACGA T CAAC T AAGT C T AAAAA T T T A T AC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAAAA TGT T T CA T A T AAGT TGA T T AGT CAAAGACAA T T T TGAGA TGGT CAAC T AGGCC T AAAAA T T T A T CC T AC T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCA TGCC T T T AGT AGTGT T T AACAAAACCA T CA T AAA T T CGGA T ACA T T T T T AGT A T TGACA TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T C T AGACC T A T CGA T T T A T CCCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T T AGT T T T T A T CA T T T AGT AA T AA T T ACAGAGAA T
- - - - - - - - - - - - - - AAA T AGAAAGCGAA T A T T T CGT - T A T T T C T T A T AA T CAGAAAC T AC T T CGAGACAA T CAAC T AGGCC T AAAAA TGT A T CGT A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCA TGCC T T T AGTGA TGC T TGACAAGACAA T CAAAAA T T T AAA T AAA T T T T T AGT T C TGAC - TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AACGAAAACA TGA T TGT T T T A T A T AGT CAGAGA T AAC T T TGAGACGA T T AAC T AGGT C T - AAAA T T T A T CC T A - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A T T T AGT - T A T T - - - - T ACAC T AGAGACAAC T T CGAGACGA T CAAC T AGGT C T AAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - AA T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T AA T AGT A T AGA T AA T T AAACAA T A T T AAC T AGA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - AGA - A TGT TG - GA T AACAGAGACAAC T T CCAGA TGAACAAC T AGGAC T AAAAA T T T A T C T T A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCACGCC T T T AGT AA TGT T TGACAAGT CAA T - A T AAA T T CAGA T ACA T T T T T AGGA T TGAC T TGGT TG
- - AC T T T T T T AA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T T AAGAC T ACGAA T CACA T CA TGT C T T T AGTGA TGT C TGACAA - - CA T T CA T AAA T T CGGA T AAA T T T T T AGT AA TGA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T C T - TGT TGGAAAGT ACA T T CGCC T C TGAAA TGGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAA T A T T T TGA T T A T T - - - - AC T A T CAGAGACAAC T T AGAGACGA T CAGC T AGACC T A - AAAA T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - AGGAA T T AA - - - - - CAAA T CACACCA TGCC T T T AGTGA TGT T TGACAAGACAA T T A T AAA T T CGGA T AAA T T T T T AGT A T T T AC T TGGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - AACAACAGAGACAAC T T TGAGACGA T CAAC T AAGT C T AAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGT AAA T T CAGA T T AA T T C T T C - - - - TGAC T T AGT CA
AAA T AAAACAAA T - GA T TGC T AGAA T T T CGT T T T A T ACA T T T CAA - ACAGCAGAGACAAA T T CGAGACGGT CAAC T AGACC T AAAAA TGT A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT AAGT CGT T T C TGT T T T T T AA T AGCAGAGGT AAC T T CGAGA TGA TGAAC T AGGCC T AAAAAC T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - GTGAA T T AAGAC T A T AAA T CACACCA T AGC T T T AGT AA TGT T TGACAAGACAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T AGT A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACACAAC T T CGAGAC T A T T ACC T AGGCCAAAAAA T T T A T - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T AAAAGT AAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGGCC T AAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T A T T T T T T A T ACGA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAA T AA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAA TGGCC T AAAAA T A T A T T CCAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A T CC T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGT AA T T T T TGT T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACCA - CAAA T - - - CGACAAC T T CCAGT C T A T CACC T AGGT C T AAAAA T T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T T A T A T AA T C T T T T TGT AA TGGC TGTGCGA
G - - - T CGA T TGCA - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGA T AC T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T TGA - CA T T - - - - - - - - - - AGAGACAAC T T CGAGACGA T T AA T T AGGCC T T AAAA T T AA T CC TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAACA T T TGT T T T AC - T AA T T T A T ACAGACAGAGACAGC T T CGAGACGACCAAC T AGACC T AAAAAC T T A T CA T AA T T T - - - - - - - - - - GGAAA T T AAGAC T ACGAGT CACACCA TGCC T T T AGTGA T A T T TGACAAGA TGA - CA T AAA T T CGAA T AAA T T A T T A T T C T AGAGT TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC - - - - - T CAGAGACAAC T T CGGGGTGA T CAAC T AGACC T AAAAA T T TGT CC T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C - - A - - - - CCA - A T AGT CAGAGACAAC T T CGA T A TGA T CGAC T AGGCC T AAAAA T T T A T CCCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAACAAACACAAGT AACC TGT AAA T T T CA T C - TGACGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T AGGT T T TGAAC - - A T AA T - A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC - - - - - - - - - CAGAGACAA T T T CGAGAGGA T CAAC T AGGCC T AAAAGT T T A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - GGAAA T T AAGAC T AAGAGT CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T AAA T T TGCA T AAA T T T T T AG - - - - GAC T CGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGT - - - - - - - - - AA TGACAGAGACAAC T T CGAGACGA T CAAC T AGGCC T AAAAACAAGT - - - A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACC T AGC T T T T AGTGA TGT T TGACAG - - CAA T CA T A T A T T CGGA T ACA T T T T T AG - - - - - - - - TGAGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGAA T A T CCGA T A T C - TGT A T AGGT AGAAACAAC T T CGAGAC - A T CAGC T AGGAC T AAAAA TGT A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T T CGTGAGT T T T T AAGACGCAAC T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - AACAAC T T TGAGAC T A T CAAA T TGGCC T AAAAA T T T A T T CCAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T ACGGA T T TGA T T C T A T T A T AAC T A T - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C T ACGTGT T - AC T T ACAAA T T CCAGACGT T CAAC T AGGCC T AAAAA T T T A T CC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CAGAGA T AAC T T CAAGAAGA T CAA T TGAGCC T AAAAA T A T - T CC T A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCA TGCC T T T AGTGA TGT T TGACAAGACAA T CA T AAGT T CAGA T AAA T AGT T CA T T C T AAA T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGCGT T T T AA - - - - - T T A T CGGT T CAGAGACAAC T T CGAGACGA T CAAA T AGGC T T AAAAA TGT A T CC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CAAGGGGT T AA T T A T C T T T T CAGA T T ACAC T AAAA T T
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- - - - - - TGA T ACG - AAA T A T AAAA T T TGAA T T T T ACA T A T A - T A T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAAC T AGGCC T AAAAA TGT A T CC T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGACAAC T T CGAGACGA TGGAGT T A T CC T AAAAA T T T A T C T T A T T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T T AGAA T ACGAA T CACACC T T ACC T T T A - - - - - GTGAGACAAGACAA T CA T AAA T T CAGA T AAA TGT T T AGT A T TGAC T TGT T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - CA T TGT CAGAGACAAC T T CGAGAGGA T CAGCAAGGCC T AAAAA T T T A T CC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T TGGA TGAGA T CC T CAGT A T CAAAA T TGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGA T T CAAAAAGA T A T AAAGT T T AAGAC T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA - - - TGACAAC T T CGAGACGA T CAA T T AAGCC T AAAACA T TGT CC T A T T T T - - - - - - - - - - T AGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCAAGT C T T T AGTGA T A T T TGACAA - - - - - - - A T AAA T T CGGA T AAA T T C T AAGGA T T T A T A T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGACC TGAAAA TGT A T CC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAAGT AGGT C T AAAAA T T T A T CC T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T A T T - - - - C T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAAC T AGGCCAAAAAA - - T A T CA T AC T T T - - - - - - - - - - GGGAA T T AAGAC T ACGAA T CACACCA TGC T T T CAGTG - - - - - - - - - - - - - CAA T AGT AAA T T TGGA T AAA T T T T TGGT AA TGAC T T TGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT A T T AAAA T T T A T CC T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT A T T AAAA T T T A T CC T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - T AC T C T C - T C T A T CAGAAA T AAC T T AGGGACGA T T AA T T AGGCCCAAAAA T T T ACCC T A T T T T - - - - - - - - - - GTGAA T TGAGAC T A TGAA T CACAC T A TGT C T T T AGTGACGT T T CACAA - - CAA TGGT AAA T T CAGA T AAA T T T T T AGAA T TGAC T TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGGCGT TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T C T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAGT T T T T TGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T CAA T ACGGA T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 911bp; fragments: 143; full length: 1 (>=819.9bp)
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 size: 1155bp; fragments: 143; full length: 0 (>=1039.5bp)
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 size: 610bp; fragments: 135; full length: 4 (>=549bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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