
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2100
T A T - - - - - - AA TGAAGT T T T CA - - - - - - - - - - - - - T T A T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAGT T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T ACC T T T T T TGAAG - - - - - - - - - - AAGGGAGA T A T T AAGGGAGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - - - CA T A T CA T C T ACA T - - - - - - - - - - T AGTGT AAA T T AGAGGT T - - AGCC
- - - C T AAAAA T CGGT T T T CAAA T AGA T TGA T T A T AAGAA T T A TG - - - - A T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCCA T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAAAAAAA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACGA TGT C - - - T AAAAGGGTGA T T CACGGCGA TGGT TGCCA T AA T T T T T T T T T - - - - - - - AAA
CGGAGA T ACAA T AA T AC T T AGGT A T - - - - - - - - - T T T AAA T AAC - - - - - - - - - - CCAGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - GT T A T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAA T T T T T T AC T T - A T A T
GT - C TGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAC T AC TGACCAA TGA T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T T T AA T A T C T T T C T TGAAG - - - - - - - - - - AAGAAAGAAA T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - A T A T AGAGT AGAC T TGAA T A T A T A TG - - - - - - T T T AAA T T T CAAC T TGA - - T A
AGAA T A T C T AGAGAAAGT T T T - - - - T T - CA T TGT - - - - - T CA T T - - CA T T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T CA T A TGT T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGT T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - - T AA - AGGCAAA T T T A T T T T A T T AGT CGACA T CA T T AC T T T T T T A - - - - - - - T
T T T A T AGACAGT T AGA T T CC T T T C T - - T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGAGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA T AGA TGCAGTGA T CAAGAA T C TGTGTGACAA T A T T A T A T T T A T A T CCACC T T
AGGGAAGGGA T TGACAAGT T TGT A - - - A T ACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGTGT CAAAA T T AAAAC T T C T CACC T T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T A T AGGTGGGA TGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - - - T AAGA T A T T TGCCCAGGCACG - - - - - - TGT T AAA TGT ACAC T CA - - - -
CAG - - - - - - AAACAGCCCCGT A T CG - - - - - - - - - CA TGT T T CAG - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACA T AC TGT AGA - T AA - AACC T T A TGT A T T AA - - - - - - - AGCAACA T AACA T T T A T AC T TGAAA T
AGT - - - - - - - - - TGGT T T T T T C T T T A T T T AGAA T CA T AGT AAAGAA T A - - - T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAA T T T CCCACCCC T AA T A T A T T CC T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGTGTGGGAAGC T T T AAAA T TGA TGCAGTGT A T AA T AA TGT T AA T A T C T T CCAAAGCGC - - AA T AGC T T TGGC T - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - TGT AA TGA TGT T T ACGT A T - - - - - - - - - T C T A T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAA T T T T A T AAC TGC T CACC T T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAA T A T A T T AAGGGTGGAAAGT T T T AAAA T TGACACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T ACAGAC T - - ACC T
GAGT T CAGT C T CCAAGT TGC T AAACGT T T - CAA T TGCAGT T A T T - A T A - - - - C T AA TGTGT AAA T T T T AAAAC T T T CCACCC T T AA T A T C T T T C T TGC TG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AA T T ACGAAA TGT T T T T T T T AGT TGT A T TGT T AGT T A T T AACAACA T ACAC TGTGT CAAGT T T AAAAC T T C T CACCC T T AA T A T C T T T T T TGCAG - - - - - - - - - - GAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAC T T T T AAAA T TGACACAGTGT A T - A T AAA T A T CAAA TGT CAA T T T T T AAC T CAAAA T TGT A T T T T AAAA T T CA - - - -
- - - - - - - - - AA T T TGACC T A T A T AA - - - - - - - - - T AAGT ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T A T A T T AAGGGTGGGAGGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - A - AGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAA T T A T AAA T A - - AACA
C T AA T T A T AA T TGGGA T T C T AA TGGA T T T - - T C T AA T T T T T CCG - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - - - - - - - - - GGAA T CAA TGAGT AAAA TGT T AA T T A T TGT T T - - - - - - - - - - - - A
GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAA T A TGT T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGA T A T AGGC T A - AAA T
- - - ACA T AGACGGAAA T T CGAA T T CA T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGAGA T A T T AAGGGTGGAAAGT T T T AAAA T TGACAAAACCGA - - - - - - - - - - GAAA T T CAC - - - - - - - - - - C T AA T T A T A T A T T - - - - - - - - - - - - -
AGAGT A T ACAAGGAAGGT AA TGTGGAC - - A TGA T T A T T T T T A T T CACA T CACACAC TGTGT CAA T T T T AGAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - GAGAGAGA T A T T AAGGGTGGA - AA T T T T AAAA T TGACA T AGTGT A - - - - - GAC T C T A T A T T T ACAGGGGAACGT TGGA TGT T AGGT C - - - - - - - - - GGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AA T - - - - - - - - - - - - - - ACA T ACAC TGTGT CAA T T T T AA TGC T T CC T AC T C T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA T T AA T A T T T T A TGT ACCAAC T CAGAGGGCGGT T T T AC T T T T T AAAC T A - A T A
T T AGAGGAAACGGAAAA T T T T A TGAAA T T - - - - - GGGAA T T A T T - - - - A T A T T CAA T T C T ACAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T T T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGTGCCGT T A T AAAAA TGGT AGA T TGAA T AA - - A - ACCAAAGT T T A TGGT ACGAA T - - - - - - TGT CGCC TGCGCAC T CA - - - -
CA T - - - - - - - - - - - T A T T TGTG - A T - - - - - - - - - CA T A T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T AAAAA T T - - AAC T
GGT T T CCGCAACGT T A T T C T T C TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - T C - - CA T CA T ACACAA TGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAGGGTGGAAAGT T T T AAAA T TGACACAGT C T A T AAGAA - T AC T AA T TGGACCAGTGAA T C T AAA T T - - - - - - T C T T T T A T C TGT AGT
- - - C TGGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - AGT A TGT A T - G - - - A T A T ACACCGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGAGAA TGAGGGTGTGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - G - - T - - A T AA TGT C T AAA TGT C T AA T - - - - - - T A T AAC T T T T T CA T T - - - - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - T T C T T A T TGGT T C - T AA TGGT C T T TGT T AC T A T T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGGAG - - - - - - - - - - AAGGAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - - T AAA - - - GGAA T T T A T - - - - - - - - - TGT AGT CA T T A T C T T T - - - - - - - - A T C
T T T A T A TGT C TGGT A TGCC T CA - - - A T T C - T AA T TGT A T T CGT T - - - - ACAGT CAC TGTGT CAA T T T T A T AAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGT AGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - A - - - - GGACA T A T T TG - - - - - - - - - - C TGCAA T T T AAA T T T CCCGC TGG - GA T
GGCGT A TGT AAGAAGAGTGCA - - - - A T - T A T AAA TGTGCACA T T - - CGT CA T ACA T TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T A T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - A TGA - AGCC T T A T T TGT T T A T T T A T T CGA - - - T A T AGC T TGT AAA - - - - - - - T
T T T T T AACCC T T T AAA T T T T T - - - - AGT TGCAGT T A TGC T T A T TGA T AA T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T A T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T C T T CGGA T TGT CACG - CA T AACAC TGT C T CC T CAA T AA - ACC
CAGGCAAAAAGTGAAAA T T CCA T T AA T - - AAAACAA TGT C T A T A - - - - T T A T ACAC TGCGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A TGT T T C T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T C T AGT C T T A T A TGCCC T A T T AA T T T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A TGT T T C T T - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAG - GT A - - - T AA - AAAAA T A T T T A T A T AGCAAAA - - - - - - CAA TGT T TGCCGGGT CA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T AA T - AAAAGA - - - AA T AA T A T ACAC TGTGT T AA T T T T AAAAC T T CCCACCA T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T T AAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGT A T A - - A T CAGT C T T A T ACA T TGGT T A TGGAA - AAAAA T A T TGT T T A T AGA TGA T - GGC
T T C T T AAAAA TGCA T A T T T T TGAAAAC T A - T AA TGA T A T T AGT T - - - - - - - - ACGGTGT T T CCA T T T AAAAGC T T CCCACCC T T T AAA T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGT TGAAAGT T T T AAAA T TGA T ACAGTGT A TG - CGT C T T TGA T TGACA T T TGA T CAAC T AA T A T AA TGA T T T TGA T T T T C T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGT AGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGTGT A - - - A - A TGGGT A T T TGT AAAAA T A T T T AACA T C T T T C T A T - - - - - - - - - A T TG
GGTGT AACAAAAAAACCC T T T - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAA T T T CCCACC T T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - GT A - - GGGT AA T T T T A T T T AAA TGG - - T A T A T T A T TGCA T T T T TGGC - T - - T C
T T T T C T CC TGGCGAA T A T T T T C T T - - T T T AAAAC - GAAA T AGT T AA T CA T AA T CAA T T T A T T AA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T CC T TGAAG - - - - - - - - - - AAGAGAGA T A T T AAGGGT TGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - A T AAACA TGA T A T A TGCA T TGT TGAA - AGCAGT T T T A T T T A T - - - - - GT - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T TGAAA T T TGACACAGTGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGAA T AGGT T T T T T A T T AAGCCC
GT T C TGAACACAGGAAA T C T CA TGT A T T T A T AACA T TGT T CA T T AA T AACA T A T AC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T TGT CACA T TGTG - - - - - - CA T AAC T T TGT TGA T TG - - AC
GT T C TGAACACAGGAAA T C T CA TGT A T T T A T AACA T TGT T CA T T AA T AACA T A T AC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T TGT CACA T TGTG - - - - - - CA T AAC T T TGT TGA T TG - - AC
GAGAAACAC T A T T A T T T C T T TGT AA - - - - - - - - - T T TGT ACA T T - - - - T CA T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - - - CA T AA T ACAAAAAA T ACAA T A - GT T CGAGT AAA T C T T T AA T A T CAACC
CAAACAAGCAA T ACGAGC - - - - AGA - T T CC T AGT T A T TGT TGC T - CCGACA T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - GAGCAAGA T A T CAAGGGGGAAAGT T T T A - AAA T TGACACAGTGT ACAACAC - T A T CC T T T T CAAGT CC T C T T C - - - - - - - - - - - - T T T T CCACC T A - - - T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACAGTGT A - - - - - T AA - - - CA T T T T C T AACCA - - - - TGT CGAAA T AAGCGGT A TGT AA T A T A T T T
AGGT T CGGTGT CGAAA T T C T TGT CCGT T T A T AAC T ACGAACGA TGA T AGT A T ACAC T C TGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCCA T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA T AAA T C T A T T T T CCA T AAGAA T AC - - AAAAA T T T TGT T - C TGCACC T T - GA T
AA T T T AC T TGTGAAAAC T T T T C T AAGT A T A T AC T T T T T C T T A T T - - - - T T A T ACAC TGTGT T AA T T T T AAAAC T T C T CACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - GT AA - A TGT AAA T T T A T A TGGGAAA T C T T CCCAGCCAAC TGGACGCCA T - - T T
T AA - - - - - - AGT CGT T T T TGT T TGT - - - - - - - - - GC TGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGA T A T A T TGT AGA - T AA - AAGC T T A TGT A T T AA - - - - - - - AGCAACA T AACA T T T A T A T T TGAAA T
GGA T TGAAAA T T A T T T T T T T TGAAG - T T CC T AA T AA T T C T T A T TGA TG - - A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CGCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - GAGCAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A TG - T A - - TGCC TGACAC - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - GT T TGT T ACCGGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGCCA T C - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGT AGGAAGT T T T AAAA T TGACACGA TGT AGA - GAAA T AAAACAC T T AAAGAAC T A T T T T C T AAAAGGAA T T T TGAA T T T A - - - -
T A T T CAGGCAA T AAGT A T CAGA TGT - - GT A T AA T TGTGT AGA T T - - - - A T A T AC T C TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T T T AA T A T T T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCA T T T T T T AAA TGG - - - -
T AG - - - - AGA T T T AA T T T T TGT T C T - - - - - - - - - T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGCGT T A - T T T A T AAAC T T CCCAC T C T T AA T A T C T T T C TGGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - C T TGACC TGT AC TGT T T T A T A T CAAC TGT T AAAA T T T A T A T C T AA T AC
A T T T T T AA T AAAA T ACA T TGT A T AGAC T T A T AGT - - - - - T T A T T AA T A - - T T A T ACAGAGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACC T T T AA T T T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGGAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGCA - - A T AAA - AGT AAA T A T AAAGTGT T T T A T A T AA T T T A T A T T T TGA TGGTGA - GAC
GT T C TGAACACAGGAAA T C T CA TGT A T T T A T AACA T TGT T CA T T AA T A - - - - A T AC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T C T CACCC T T AA T A T C T T T C T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGA T T TGT CACA T TGT A - - - - - - CA T AAC T T TGT TGA T TG - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAAA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACAGAGTGT A T A - - - A - GT CA T AA T A T T T AA - - - - - - - - - - GT A T T T T AGT TGT T AGT T A TGGA T
T AA - - - - C T AAGT AGC T T T A T A TGT - - - - - - - - - GGT AC T T T A T - - - - T T A T A T AC TGTGT T AA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGGAAAA T A T T AAGGGTGGGAAA T T T T AAAA T TGACAGCGT A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T
T TGCCAGAGT AGGAGGAC T T TGT T T - - - - - - - - - T C T A TGCA T T - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGAGAAA T T C T AAGAA TGACACAGT C T A TG - - - - - CAGGGAACA T - - - - T AAAAA T - - - - - - TGCGA T A TGT T CGACGAA T T A
GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T T TGA T AAAAGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGCCA T T T T T AAAGACAGT T AA T AA T AA T A T T T T C T TGT T TGA T A T
CAGT T AAA T AAAGT TGT TGT T A T AA - - - - - - - - - T T T A - - CGT T - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAAAGA T A T T AAGGGTG - GT T T T T T T T T AA T TGAAACAGTGT A T A - - - - - TGGAGAGT A T A T AA TGAGAAG - - - - - - - - - - - - A TGCC TGT T CGAA T A
GTGC TGGAGAAC T AA T T T T CCAA T T A T - - - - - - - AA T T T T CA T T - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T ACAAGA T T AAA TGT T T ACGA - - - - - - - - - AGCGT C T A T C - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGAAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA T AA T T C T CAAGT T TGT C T TGT CAGA T A T CGTGT T T AC T T T CGCC T TGGAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - GACGT CA T T T T - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGAGA T - - - - - - - - - AGA T
T AAGT C T CAAGAAGGT T C T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGC T T ACC T ACCA - - - - - - - - GAA T A T CCAAAAC T C T AGT AC - AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAA T T T T AAAA T TGACCCAGT A T A T T - - - - - T T CGGT A T T T A T AAA TGAAAC T AACA TGA T AAA T T - - - - - - - - - AACC
AGGGCGAGCACCAAGTG - - - - - - - - - T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AAC T T T T T ACA T T C TGAGT T T CAAA T TGAACGGT T CGCCA T TGAGGGT
GA TGT CGGAAA T T AAAAA T T T AGA T - - T TGT AGT AA TGC T T A T A - - - - T T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T - - - - CCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAAAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - - - AGT A T AA T A TGT AA T T AAAAA T C T T TGT T CAAC T C T CCAAC T AA - - - -
GA T CGGCCCACCGGGAA T T - - - - - - - - T CACA - - AA TGT T CA TG - - T AA T A T AAAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGT AG - - - - - - - - - - AAGGAAGA T A T T AAGGGTGAGAAGT T T T AAAA T TGACACAGT T T A - - GT A - - - AAGCAA T T TGT AGC T AAA T T - - - - - - T T TGAC T T T T T AGT A T T - - T C
CACA T T TGCAAGGGA T T T CC TGT T T - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT - - - - - - AA TGC T AGAA T T AGGAAAC TGGC T - - - - - - - T CA T T T T T T TGT T T A - - C T
GGA - - - - - - - - - CAA T T CCAAAAA T AC - - - - AA T - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGT AGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA TGAA T A TGT T T T CCA T T A TGGTGT ACAGAGA T T C T C T T T T TGGGCCCA - T TG
- - - - - - - - - AGT ACGT T A TGT A T A T - - - - - - - - - AA T A T ACA - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAGT T T T AAAGC T T C T CACCC T T AA T A T T T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGCGAAGT T T T AAAA T TGA T A T AAGAAGT A - - - GT CACGT T AC T T CC T - - - - - - - - - - - - T AGT C T A T C T - - - - - - - - - TGCC
T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAACA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - T A - - - - - - - T T TGT AAAAG - - - - T A T AA T AAAAAAGGGT T T CAA T T AGA T CC
- - - T T AAACAA TGAAAAA TGT T T AG - - - - A TGAG - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGC TGTGAAAC T AGAAAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGGT A T T AAGGGTGGGA T T T T T CAAAA T T AACACAGGT T A - - - - - - - A T T AGAA T A TGC T AAACGGA T T AAGA T T T A TGT T C - - - - - - - - - AGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAGA T T TGAAGGGCA TGT T TGAAA - - - - - - - - - GACA T AC - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT CAA T T T T AAAA T T T CCCACC TGT AA T A T C T T T C T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAA T AA TGT C T AC T C TGGAAC T
TGGA TGAGAAA T T TGAA T T TGA TGT A T T T T T AC T AA T A T ACA T T A T TGAAACGCAC T A TGT CAA T T T T AAAAC T T CC T T CC T T T AA T A T C T - - - - T T AAG - - - - - - - - - - AAAAAAGA T A T T AAGGA TGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T T - T AAAAGAGACA T T T T T T ACGT AAAA - GACGGAAA TGT A T T T T CAC T CAGCCC
CACA T T TGCAAGGGA T T T CC TGT T T - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A - - - - - AA TGC T AGAA T T AGGAAAC TGGC T - - - - - - - T CA T T T T T T TGT T T A - - C T
GAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T CGACACAGTGT A T A - T A T - AA T AAGT TGT AA TGA - - - - A T T AA T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - A T T T
- - - T CACGAGT T AAAACC T TG - - - - GT A T AC T AAAGTGT CAA T T A - CAA T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T TGCAG - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGC TGT A T C T A T T AAA T T AG - C T T C T T CA T CAC T T - - - - - - - - - - - - -
CAAA T C T AAAGTGGT T C T TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAA T A TGT AA T A T TGT TGA - - - - - AA T A T T T CGCA TGG - - - - - - - - T T TGAAA T AAAA TGC T AA T T T - T AAC
TGTGA T AGCAGT A T AAC T T TGGT AC - - T C - - - - - GT T CGT CA T T - - - - A T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAA T ACCCACCC T T AA T A T C T T T C T CGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAG - - - - - - - GGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA - - T A T T T T A T A T T T AGC T A T A TGA T TGA TGGT C T AC TGC T T CCGT TGT A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAAGGTGGGAGGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T A - - - GT AACAA T A T T CGGA T AAA TGT A T AGGAA T CGTGAA T T AGAC T A T T A T T T
CAAGT AGT TGT T AAAGT TGT T A T AAA T A TGAAC T T ACA T C T AA T AA T A T AA T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCACCC T T AA T A T C T T T C T T ACAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA - - AAAGT C T T T T T CGA T AAA T CGCA T T C TGC T ACAA T T T C T ACA T T T AAACA
AGGT CAGCCGGC TGACC T C T AA - - - - - T T AAAACCA T AGT AGT T AA T A T T A T ACAC TGTGT CAA T T T T AAAAC T T CCCAC T C T T AA T A T C T T CC T TGCAG - - - - - - - - - - AAGAAAGA T A T T AAGGGTGGGAAGT T T T AAAA T TGACACAGTGT A T AA T A - - GGGGAGA T T CC T CACGT AAAAAA T CAACA T AGGT T T T A TGC T T T - - - -
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 size: 2100bp; fragments: 3101; full length: 0 (>=1890bp)
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 size: 2531bp; fragments: 2989; full length: 0 (>=2277.9bp)
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TE: rnd_5_family_7194

 size: 491bp; fragments: 594; full length: 76 (>=441.9bp)
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