
Start crop Point End crop Point

MSA length = 755
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T C T AAGCAAGT A T C T CGAAAA T CGACACGT CACCACGT AGCGGAGGT AA T T CGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGTGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - GT - - - - - T AGT T AAAAA T A TG - - A T T T A T AAGC T AAGCAAGT A T C T CAAAAA T CGACACGT CGC T ACGT AGCGAC TGAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T A T T T - - - - T TGGCGAAAACCCCAA T A T T T A T ACGC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T CAAAAC T T T AAA T TGCCACCAGAAGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCGT A T AAA T C - - - - - AGTGCAAGAC T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAC T AAACAAGT A T C TGT AAAA T TGACACGT CGCCACGT AGTGGAGAAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - GT T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAACGCACCAGCGGAGA T ACA T T CC T AGCGT A T - - - - - - - - A T AAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT TGGAAA T A TG - - A T T T AAACGCAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGT AGCGAACGAAA T T TGGAAC - - - - - - - - - - CC T - - - - AAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGACGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T ACAC T T T AGGCC T T CAC T T AAAAAAA T T A T - - - T A T CAGC T AAGCAAGT A T C T CGAAAA T CAGT ACGT CGCCAGGT AGCGGACGAAA T T CAAAAG - - - - - - - - - - A T T CC TGAGA T T T AAAA T TGC T C T CAGAAGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T AC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT A T C T TGAAAA T CGACA TGT CGCCACGT AGCGGACGAAA T T C TGAAG - - - - - - - - - - A T T C - - AAAA T T TGAAA T TGCCA T CAGAAGA TGCCAGCGGACA T AC T T T C T T AGCGT A T - C T T T T AGA - AA T T AA T T A T T T T T AAGGGT AA
T AA T CCGGT T T TGC - - - - - - - T T AAAAAAAAAAA - - - - - - - - - CA T T ACA - - - - - - - - - AAAAA T CCACACGTGT CCACGT AGCGGACAAAA T T CGAAAG - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGT T T C - C T T T T CA - - A T T AAAAGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - T ACGC T AAGT ACC T CGAAAA T CGA T ACGT CGCCACA T AGCGGACGAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - A T T CC T AAAA T T T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAGT A T CA T T T T T T AAAA T T AAAAAGT T C T T T AAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGAAAA T T A T T ACGC T AA - - - GC T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAG - - - - - - - - - - A T T C T CAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGGCGCCAGCGGAGA T ACA T T CA T AGCA T A TGAA T T T A T AACAAGAGAAA T A T C T CA T AAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C T CCAC - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGGCGCCAGCGCAGA T AC T T T CC T AGCGT A T A - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T CCA - - A T T T AAAGCAAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT AGCGGACGAA T T T CGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGCA T C TG - - - - - - - - - - - ACCGAAA T T CACCAC T AGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T CGCCA T CAGAAGACGT CAGCGGAGACAC T T T CC T AGCGT ACAA - - - CGT A T AACC T AAGA TGAA - - - - - - - - -
AAAGT TGGCGA T T T A T T T T T TGGAAAAACAA T AACA T T T AC T C T A T AAGCAAA T A T C TGGAAAA T CAACACGT CACCACC T AGTGGA T AA T A T T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T ACA - - - - - - A T A T A T T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T T AACGA T A T T T T - - - - AAAAAGA T T TGT A T AAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T T A T T - - GT C - GT ACGC T AAGC - - T CA T C T CGAAAA T CGACACGT C T CCACC T AGCGT A TGAGA T TGGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACGT C T AAAA T CA T A T - - A T T AAAGT A T T T T C TGTGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T T TGGT T - - - - - - T T TGAAAA T TGACACGT CCCCACGCAGCGGACGAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCAC T AGAAGGCGACAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCA T A TGT A T T T CAA T - - A T AAAGA T T T ACAA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAAA T AGT A - A T AG - - - - - C T AAGCAAGT A T C T C T AAAA TGGACAGGT CGCCACGT AGAAAACGAAA T T CGAAAG - - - - - - - - - - GT T CC T AAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCGT A - - AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AGT T T T TGT T C T TGT C T AAGAAAA T A - - A T T T A T A TGT T AAGAAAGT A T T T CGAAAA T CGACACGT CGT CACGT AA TGGACGAAA T T CGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T ACAA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - AGCGGAGA T A T T - - - - - - - T CAAA T A T ACAA T A TGAAA -
- - - - - - - - - - - C T C - T T T T CCCA T AAAAC T CCAGAGT T T A T ACGC T AAGCA - A T A T C T CGAAAA T TGAC T CGT CGCCA TGT AGCGAACGAAA T T AGGAAG - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T ACAAA T TGCCA T CAGAAGGCGCC TGCGGAAA T AC T T T CC T AGGGT A T AAAACA T T ACAGA TGAAAA TGAC T T CAGAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CAAAAAAA T A - - A T C - A T A TGT T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGAGA T T CGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGCA T T T TGGT T TGAAA TGAC T - - GT T CGTGCGC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT AACGCACAAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - GT T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGT A T A T A T C T A T - - - - - - - - AGAC T CGTGAAAAGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGT A T A - - - - - - - - - - - T AAGA T AGT CGA T A T AAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AGCGGACGAAA T T TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAA T T T T T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - A T T T T T CAA T CGAGT A T T T CGAAAA T CGACACGT CGCCACGT AGCCGACGAAA T T TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CAGGCA T A TGGTGT T CACACGC T AAACAAGT A T C T CGAAAAGCGACACGT CGCCACC T CGCGGACGAGA T T C T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGT A T T - - - - - - - - - - - GT A T ACA TGT T T T T AAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAACAAC T A T T CGAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGCA T AAGT AC T T A T AAA T AAA T T T A T T T T T TGAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAC T AA T CAAGT A T C T C - GAAAACGACACGT CGCCACC T AGCAAACGAGA T T AGCAGA - - - - - - - - - - A TGGCCAAA T T A T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGCA T T A - T A T T T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAC T T CGA T ACC - - - - - - C T AAGC T AGT A T C T TGAAAA T CGACACGT TGCCACGT AGCGGACAAAA T T CGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGAAA T A - - A TGT T - - - - - - T CAAGCAAGT A T C T CGAAAA T CGAGACGT CACCACGT AGT AGACGAAA T T CGGT AG - - - - - - - - - - AA T C T CAAAC T T T CAAA T AGCCA T CGAAAGACGCCAGCGGAGA T AC T T T T C T AGCAAAAGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AA - - - - T AGT T AA T AA T T A T AA T A T T - A T ACA T T AAGCAAGCA T C T CGAAAA T - AACACA T CGCCACCCAGCCGACAAGA T T TGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT AACGT - - - CAAAAA T T AAGCAAGTGT C T CAAAAA TGGA T ACGT CGCCACC T AGCGGACGAGAA T TGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T CC T AC - - - - - - - - GC T AAGCAAGT A T C T CGAAAA T CGACACGT CGT CACGT AGCGGACGAAA T T CGGAAG - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGGCGT CAGCGGA T A T AC T T T CC TGC T - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAGT A T A T AACA T ACGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - A T AAAC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGACGAAA T T TGAAAA - - - - - - - - - - AC T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCACCAGAAGGCGCCAGCAGA T A T AC T T T CA T AGCGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGTGT A T A - - - - - - - - - - - A T AAAA T AA T A T T C T CAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAA TGCACAGT ACG - - - ACGC T AAGCAAGT A T C T TGAAAAGCGACACGT CA T CACC T AGCGGACGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGT A T AA T C T T TGA - - - AAAAA TGT TGA T T AAAA T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC TGA T AC TGT T A T A T T - T T ACGGT AAGCAGGAA TGT CGAAAA T CCACACGT CGCCACC T AGCGGAGGAGA T T C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGGA T A T ACAGT A T T - A T ACGC T AAGGAAGT A T C T CGAAAA TGGACACGT CGCCACC T AGCGGACGAGA T T TGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAGA TGCGACA T T - GT AAA T T T AAGA - GT A T C T CGAAAA T CGA TGTGT CACCACC T AGCGGACGAAA T T CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGT CGCCACC T AGCGGACGA T A T T CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAGT A - - A T - - - T AAAGAC T AAGAAAGGA T A T CCAAAA T CGACACGCCGCCACC T AGCGCAC T AGAGT CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC TGAAA TGAC T - - GT T CGTGGGC T AACCAAGT A TGT CGAAAA T CGC T ACGTGGCGACGT AGCGGACGAAA T T C TGAAG - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGCCA T CAGAAGCCGCCAGCGGAGA T AC T T T C T T AGCGT A T AGA TGT T CA TGT A T T AGT AA T T T T ACGGA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - A T ACGC T AAGCAAA T A T CCCGAAAA T CAACACGT TGCCACC T AGCGGACGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCA T T AAAA T T C T CA T - - T T ACAGA TGC T TGAGCA - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACCC T T T A T A T T T T T A T - - TGGAA T ACC TGT CCCA T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGCGC T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCA T A T A - A T T T T TGT - - A T AAAGGCACA T CCAACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGCGC T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCA T A T A - A T T T T TGT - - A T AAAGGCACA T CCAACAAA
- - - - - - - - - - - TGCA - - T - C T C T CGAGA T T A TGGT A T T T A T ACGC T AAGCA - GT A T C TGGAAAA T CGACACGT TGCCACGT AGCGAACGAAA T T CGGGAG - - - - - - - - - - A T T CCCAAAA T T T CAAA T TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGT A T - GA T CAGT - - AAACAAAGA T AA - - - - - - - - - -
- - - - - - AC T T AAA T A T T T - T A T T T AC T AGTGCAA T AC T T A T ACGC T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT TGGGGT T A T A T - - - - - CAA T AGAA T A T T T AA TGT T - GCAAA T T AAA T A - GT A T C T CGAAAGT TGAGACGT CCCCACGT AGCGGACGAAA T T TGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CC T TGTG - - GG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCACGT AGT CGACGAGA T T CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AAA T AAC - - GT C - - - - CGT T AAGCAAGT A T C T CGAA T A T T AACACGT CGCCA T C T A T C TGACGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CAGT T A - - - - - - - - - - - T T A T ACA T T AAACCGA T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGA T AAGCAAC T A T C T CGAAAA T CGACAAGACGCCACC T AACGGGCGTGC T T TGT AAC - - - - - - - - - - A T T AACAAGT TGT CAAA T TGCAA T CACA TGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGCGT A T AAA TGA T TGC - - T AGAGAA T T TGT T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - A T TGGC T AAGCAAGT A T C T CAAAAA T CGACACGT CGCCACC T AACGGGCGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T TGA T AA T A T T - - - - - T A TGCGC T AAACAAGT A T C T AAAAAA T CGA T ACGCCGACACC T AGCGGT CGAGA T T CGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAA T AGA T AGT A T T T C T A T T T CAA T T AAGT A T T T CGAAAA T AGACACGT CGCCACC T AACGGACGAA T C T CACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCGT C T ACA T C T CGACCAAACGAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGC T AAGCAGA T A T C T CGAAAA T CGACACGT CGACACC T AACGGACGAGT T T AGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CAAAA T AA T T - - A T T - A T AC T C T AACCAAGTGT C T CGA T AA T CGACACGT CGCCACC T AGTGGACAAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGAAA - - - - - - - T A T AGGC T AAGCAAGT A T C TGAAAAA T CGAGACGCCGCCA T C TGGCGT T TGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - A T T CCCAAGT TGT CAAA T TGCCA T T A T A TGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T A T CGT - - - AAA T T AAAC - - T T T AGAA T T CA T T T T T ACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAAA TGAA T T - - - T A T A T C T T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCC T A T AAAA T - - - - - - - AAACA T A T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T ACGC T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T A T T A T AA T T T T T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - A T CAAGCAAGTGT C T AGAAAA TGGACACGT CGCCACC T AGCGGACGAGA T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AGAAA T T T T T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT CAGAA T T T T A - - A T T T A T ACAC T AAGAAAGT A T C T CGAAAA T CGACACGT CGCCACC T AGCGGACAAGA T T AGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T - - - - - GT CCAGAAGT T A T A T T A T T T A T ACGC T AAGCAAGT A T C TGGAAAA T CGACACGCCGCCACC T AGCGA T CGAGA T T CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T A T A - - - T TGT C T AAAAGGAAA - - A T - CA T ACGC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CAAA T T ACCA T CAGA TGGCGCCAGCGAAGA T T C T T T CGT AGTGT - - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACGACGAGT AAGT A T C T CGAAAA T TGGC T CGT CGCCA T C T AGCCGACGAGA T T CACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T ACGT T AAAGAAGT A T CACAAAAA T CGACCCGT CGCCACC T AGTGGA TGAAA T T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAA T T T T T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
A T AA T T A T ACC T T T A T T T - T CA T CAAAA T T C T AA TGT T - A T A TGC T AAGCAAGT A T C T CGAAAA T - GACACGT CACCACC T AGCGGACAAAA T T TGCAAC - - - - - - - - - - A T T T CCAAGT TGT CAAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCC T ACA - - - - - - - - - - - A TGGAAGAAAAAAA T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAGT A T T CGAAAAA T CGACAC T T CGCCACC T AGCCAACGAAA T T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGC T A T AC - AGCA TGT CA T AAA T CGACACGTGGCCACC T AGCGGT CGAAA T T TGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A TGCCC T - - - - - - - A T - - A T AAC T A T T C T AA T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT C T AGAAGT A TGACA T T T CA T CC T AAAGT AAGT A T C T AGAAAA T CGAAAGGCCGCCACC T AGCGA T CGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - A T T CACAAGT T A TGAAA T TGCCA T T ACA TGGCGCCAGCGGAGA T AC T T T CC T AGGGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T A T T CC T TGT T ACAACAGCA - - A T T TGT ACAC T AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGTGT A T AAA T TGT T A - GGGT AAA T A T AAGT T AAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAGAA - - - - - - - - C T C T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T - - - - - ACGAAAAA T T C T A T TGACAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T ACAA T T T TG - - A T A - A T ACGC T AACCAAGT A T T TGGAAAA T CACGACGT CGCCACC T AGCGGT T AAGA T T TGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T CGT T A - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T TGAAGA T CAGACA T T - A T ACGC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGGT CGAGA T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGTGAC - - - - - - - - - - - T CCAAGA T AC T T AGCGGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CAAACAGAAC TGGA T T T A T ACAC T AAGCAAGT A T C T C - AAAA T TGACACGT CGT CACGT AGCGGACAAGAA T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 755bp; fragments: 79; full length: 5 (>=679.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 755 bp
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 size: 1016bp; fragments: 31; full length: 0 (>=914.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 849bp; fragments: 120; full length: 4 (>=764.1bp)
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