
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1125
AAA T T T A T T T AAA T CAAAA T CGGGTGT A T A TGT T ACAGGAAA T A T ACGA T T T AGGCAGT T T T AGT T TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CCGA T CGT TGT - - - - - - - - - - T A T A T C T AGCAAAC T AAAACAGCC TGAAA T CGGA T A T T T T C T C T AACA T A T A T - A T T CA - T A T A T AGGACAAACA TGT AAAACA T T T AAA - - - - - - - AGA
GG - - - TGT T T AAA T T AAA T AGCA T T T TGCAC T T T ACAGGAAA T A T CCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAACGAAAACGGCC TGAAA T TGGA T A T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CAAC - TGTG
GG - - - TGT T T AAA T T AAA T AGCA T T T TGCAC T T T ACAGGAAA T A T CCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CCAA T - AAC T TG - - CAC T TGTGGA T A TGT T ACAGGAAA T A T CCGA T T TGGGCCGT T T T AGT T TGGC T T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T C T CGT TGT - - - - - - - - - - T ACGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T C T TGT AACA T A T A T AA T T T A T AA T ACAGGGCGAA T T TGAAAA T T T T C - A T T T T AGT - - A T A
T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACCACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT C T AGCAAAC TGAAACAGCC TGAAA T C - - A T A T T T CC TGCAACA T A T ACA - - - - - - T A T A T AAAAAA TGC T T A T T A T T T A T T T AGA T T A T T - CCAA
AAA T T T A T C T - - - - - - - ACA T CA TGGT A T ACACC T CACAAAA T T TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGCCGC T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AA T A T T T T T C T T AGAA T T T T T - - - - - - - - - AA T A
AGGT T C T T T T - - - - - - - - T ACAAC TGAACA T AC T C T AAGAAGTGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T C T AGCAAA T T AAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T A T ACA - - - - - - CAAACACAAAA T T T A T T T T AA T T T T - - - AGT AAGT - AGT A
AAA T T TGA - - - - - - - - - - - AGGAA T A T A T A TGT T ACAGGAAA T A T CCAA T T T AGGCCGT T T T AGT T TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGT A T A T T T CC T C T AACA - - - - - - - - - - - - T A T A T A T AA T AAGT T T CAAAA T TGA T T AC T CAGGT - T A T A
AAA T T TGA - - - - - - - - - - - AGGAA T A T A T A TGT T ACAGGAAA T A T CCAA T T T AGGCCGT T T T AGT T TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGT A T A T T T CC T C T AACA - - - - - - - - - - - - T A T A T A T AA T AAGT T T CAAAA T TGA T T AC T CAGGT - T A T A
GAA T T T A T T T - - - - - - - - CAA T T T T ACGAA T AAA T TGGAAGT T A T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T CAAA T C T ACGT - - - - - - - - - - AA TGT C T AGGAAAC T AAAACGT CC TGAAA T CGGA T A T T T CA TGT AACAGA T ACA - CGAG - GA T A T T T C T A T CC T A T C T T AA T T T T T T TGT T T AACAAACA
T A - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGT CAAA TGA T T T AAAAGAA T T AAGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - - - - - TGACGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AC T AGT AGGT T
AGAGT T A T T T - - - - - - - - AGT T A T T T T A T TGAC T A TGGGAAA TGGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT C T AGCAAA T TGAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T C T TGT AA T TGT AA T T A - - - - T T A T AAAA T ACAGT T T T AACAGGAACC T AAA TGAAA - CGT A
GG - - - T A T T T T AA T T AA - AC T T AC TGT A T A TGC T ACAGGAAA T A T C TGA T T T AAGCCC T T T TGGT T TGGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - TGACAGAGAGACAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AA T A T A - -
T CA T T C T T T C - - - - - - - AC T T T A T CGCA T C TGCCGT A T CGAAA T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT C T AGCGAAC T AAAACGAC T TGACA T CGGA T A T T T CC TGT AA - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAGGCGGT A T T T AA TGAC T T T - - - - - - - - - - - GA T A
GG - - - T A T T T T AA T T AA - AC T T AC TGT A T A TGC T ACAGGAAA T A T C TGA T T T AGGCCC T T T TGGT T TGGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T T AA TGACAGAGAGACAAAA T AAAAAGCGG - - - - - - - - - - - GACG
AGGT T T A T T AAA T T TG - - T A T T T CCGT A T A T CA T A T TGGAAA T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CCAGCAAAC T AAAACAGAC TGAAA T CGGA T A T A T CC TGT AACA T ACACA - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TG
T AA T T T CAA T AA T T T AAAAGACA T T A T T T A TGT T ACAGAAAA T AACCGA - - - - - - - - - T T T T AGT T TGT CC T AGGACA T AC T A T AAGT T CC TGT CGT TGT - - - - - - - - - - T A T A T T T AA T AAAC T AAAACGGC T TGAAA T TGGA T A T A T CC TGT AA T A T A T AC - - A T T A - AACAAGCGC T T AA TGT AAAA TGGTGT T A T A T AACC - AA T A
AGA T A T ACC T - - - - - - - GGGT AGTGGCACACGT T A T AGTGAGAA T CGGCC T T AGGT CA T T T T A T T T TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T A TGGT TGT - - - - - - - - - - CA TGT C T AGCAAAC T AAAA TGGT C TGGCGT CGGA T A T T T CC T C T AACA T A T C T AA - - - - T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T ACACA T A
A T A T T T A T T T AAG - - - - T T A T T A T T AAGCA TGT T ACAGGAAA T AACCGA T T T AGGCCC T T T T AA T T TGGCC T AGGACA T AC T AAA TGT T T CCA T AGT TGT - - - - - - - - - - CC TGT C T AGCAAAC T AAAGCGACAAGT AA T CGGA T A T T T CC TGT AAAA T ACA TG - - - - - - AA T A T AGA T AC TGGC T AGT T TGT AA T T AAAC T AAC - T T TG
AG - - - - - - - - GAAC T AG - GACCA T CGT ACACGT CCAC T AAAACA T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CA T C T T AAAAGT T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TG
T A - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T T AAACAAC T T CGAAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T AGCAAAC T AAAA TGAGC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T AAACA - - - - - TGGT A T AGG - - - - - - - - - - - - T CC T T AAAAA T T A T T A T A T A
T AAA T T A T T T AAA TGACAGA T AA T T T T AAA TGT T ACAGAAAA T A T CCGA T T T AGT CCGT T T T AGT T TGGCC T AGGACAACC T AAAGGT CCC T A TGGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCA - - - T A - GA T AAAACAC T T T A T T A TGA T TGC T T T AGC T TGA T A TGT A
AAA T T T A T A - AAA T T AA - AC T T A T T A T A T A TGT T ACAGAAAA T A T T CGA T T T AGGT CGT T T T AGT T TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T T TGT T T AGA T - - - - CGCAA T T AA T AA TGT T ACAA - - - - - - - CCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAACGGT CC T AACGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACG - - - T A - - A T A T AGT AAAA T A T T AGT A T T A T T - - - - - - - - - - - T AGA
- - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AACA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - T T AGT AA TGT AAAACGGCC TGAA T T CGGA T A T T T CC TGT A T CA T A TGCG - T T T A T T A TGTGAAACA TGC T CAGAACAACGT T AAAA T A T T A T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGT A T A T T T T A T AAGAAA T A T CCGA T T T TGACCGT T T T AGT T TGGT C T ACGA T ACACC T AAA T T T CC T C T CGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - CCAA TGAAC TGAAA TGGC T TGAAA T AGGA T A T T T C T TGT AACA T - - - - - - - - - - - AA T A T AAA T T CA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A
T AAGT CA T - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT - - AGCAAAC T AAAACGA T C TGAAAC TGGACAA T T CC TGT T A - - - - TGCA - - - T A - - A T AAAGAAGA T C T T CAAGA T T A T T TGAACC T AA T A T A T A
AAGT A T AGT T - - - - - - AA T A T T A T T A T T T A T A T T A T T A T T A T T A T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT A T AGT T - - - - - - AA T A T T A T T A T - - - T A T T A T T A T T A T T A T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T T A T T T AAA T T AA T CA T T A T TGT A T A TGT T ACAGAAAA T A T CCGA T T T AGGCCA T T T T AGT T TGGCC T AGAACA T AC T AAAAA T T CC TGT CGT TGT - - - - - - - - - - T A TGCC T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAACCGGA T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - C T TG - GA T ACA TGT T C T T T T CGACA T A T TGT - AAACGAA T - AGT A
GT A T ACA T TGAAA T A T AGT T T A T T TGCA T A T A T T T T T AAGGA T A T T TGA T - - AGGCCGT T T T A T T T T A T CC T TGGACA T AC T AAAAGT T CC T A T CGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - - - - - T AAGACAA TGAAAGT CCGAAAGT C T T T T AAA T AAA T AGT CA
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T T AGCA T AC T AAAACCGC T TGGAA T CAGA T A T T T CC TGCAACAAACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T TGT AAA T A
AA - - - - - - - - AAA T T - - - ACCCGGT A T ACA - - - - - - - - AAAA T A T A T - - - T AA - GCCGT T T T AGT T TGGCC T AGA T CA T AC T AAAAGT T T C T A T CGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - -
AA - - - - - - - - AAA T T - - - ACCCGGT A T ACA - - - - - - - - AAAA T A T A T - - - T AA - GCCGT T T T AGT T TGGCC T AGA T CA T AC T AAAAGT T T C T A T CGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACCGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA
A T A T T - - - - - AAAC T A - - AAACA T A T T A T TGT T T ACAGT T CCAAACCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAA TGGA - T C T ACAGGAAGGCCC TGAAAC T AAG - T AAGTGCA T AGA T A
- - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAAAA T T AA T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCC T AGT AAAGT AAAACGGCC TGAA T T CGGA T A T T T CC TGT A T CA T A TGCG - T T T A T T A TGTGAAACA TGA T CAGAACAACGT T AAAA T A T T A T A T C
- - - - - AA TGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T AAAA TGGAGT T AGTGGGCGGAGTGT A T T T AAA T A T A T - - - - -
TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AACACCCCAAAAAAAGT CAAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T AGCAAAC T AAAA TGACC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AA T A T AAACA - - - - - TGA T A T AGGT AGGT T C T T T AA T AC T T AAAAA T T A T T A TGT A
T A - - - T T TGT - - - - - - - AA T T CGT TGCACA T T T T A T A T AAAAAAGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA - - - - - AAAAAAAAAA T AAC T ACA T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T - A T T T ACAA T A - - T AGAA T TGCAAA T A T T AAGAAAGC T AAA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC T C T AACA T A T A - - A T AC T - AA T AGACAAACA T T T T TGA T T T T C T T T AAA T CAAC - AAGA
AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T A TGT T A - AGGAAA T A T CCGA T T T AGGCCGT T T T AGGT TGGCC T AGGACA T AC T AAAAGT T CC T A T CGT TGT - - - - - - - - - - T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGGGTGT T T T T CAAAAGTGGT - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T T A T C T - - - - - - - ACA T CA TGGT A T ACACC T CACAAAA T T TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGC T - - - - - - - - - - - - - T A T TGCCGGACA T A TGA T AAAACA T T T T TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - T T A T ACAGGGTGT CCCCAAAAAAAGT T T T AA TGAAAAGGAA
AA - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACCACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT C T AACAAAC T AAAAGAGCC TGAAA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - TGT T T AAA T AAAGT C T A T T - T T T A T T T A - - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T T T T T AAA T T T T T CCAA TGA TGT T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGGCC T AAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T A T ACAC - - - - - AAGGT TGT AAAGT T CCCCAAAA T T T T CAAA TGAA T - T T T A
GG - - - - - - - - AAG - - - - - AA T T T T TGT A T A TGT AGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAG - T T T A - CA T A T AA TGT CA T T T T AACAGAACGT T AGACGT A T - - AAA
- - - - - - - - - - AAG - - - - - A T T T T T TGT AAA TGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGG - T T T A - CA T A T AA TGT CA T T T T AACAGAACGT T AGACGT A T - AAAA
AAAC T T A T T T AAA T T AA T CA T T A T TGT A T A TGT T ACAGGAAA T A T CCGT T T T AGGCCGT T T T AGT T TGACC T AGAACC T T T T AAAAGT T CC T AACAACGG - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCAAAC T AAAACGACC TGAAA T CGGA T AGCGT A - - - - - - - - - A T TGT T T TG - GA T ACA TGT T C T T T T CGA T A T A T TGT - AAACGAA T - AGT A
AAGCA T A T T T - - - - - - - - - - CA T C T T T A T A T A T T A T A TGCAA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCA T AC T AAGACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T A T A - - - - - - - - AA T A T AAGT A T T C T AAGCCAGT A T C T T AAACAAA T - GA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAAA T AAAAAAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T A T CAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAGT - AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T A T CAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAGT - AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGT AAA T T AAAA T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T T ACC - CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAG
T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T ACGT A TGT CAAAAAAGT T AC T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - T T A T A T A T A TGT A T T T A TGT A TGT A T T TGT A T A T A T - T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CAAGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGT A T A T T T CC TGT AACA T A TGT CA T T T A T T ACAC TGAAAAAA T T CCC T ACAGT T T T AAA T T T C T - CC T A
CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGAAGAAGAAGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCA T AGCAAAC T AAAA T - GT C T T AGT T CGGA T A T T T CC TGT AACAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T - GA T T
AAGT T CAGT - AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T AAGGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - T AAAAC - - - - - T AGT T TGT CAGTGGC TGT AACCGA T AGACA
AG - - - - - - - - AGA - - - - - AAAC T T CAA T T A T T T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T C T AGCAAAC T T AAACCGC T TGAAA T CGGA T A T T T CA T A T AACAAAAA TG - T T T A - T AAA T AA T ACC T T TGC TGCC T AA T A T T AAA TGT A T - - AGA
AG - - - T ACAC - - - - - - - - CA T TGGTGT C T A T A T T CC TGC T AA T T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA - - - - CAA TGC T T AACGT T T CGGGAAGT T A T T CAAGC T AAA - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGAAGT T T T T C T T CGAA TGT T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCA T AC T AAAACGGCC TGAAA T T CGA TGT T T CC TGT AACA T TGT AA - - - - - AAC T A T AGT AAGT A T C TGGCA T A T T T T - - - - - - - - - - T ACA
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAAACCAAACCAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T C T AGT AAAC T AAAACGGCC TGAA T T CGGA T A T T T CC TGT AAC T T A T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T - GA T A
CG - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAACAA T A T A T A T T T T AA T T A T TGGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T T - - - CGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGT AGT AAA T T AAAACAGCC T CAAGT CGGA T A T T T C T TGT AACA T A T A T A - - - - - - AAAA T A T T CACACGCC TGT ACC T TG - - - - - - - - - - AGAGA
A T A T T T AA T T CAAA - - - A T AAAAAA T TGAA T AAAAAA TGAAACAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - -
AAGCA T A T T T - - - - - - - - - - CA T C T T T A T A T A T T A T A TGCAA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C T AGCA T AC T AAGACGGCC TGAAA T CGGA T A T T T CC TGT AACA T A T A - - - - - - - - AA T A T AAGT A T T C T AAGCCAGT A T C T T AAACAAA T - GA T A
CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CACAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T C T AGCAAAC T AAAACGGCC TGAAA T CGGA TGT T TGT TGCAACA T A T T T AAA T TG - AA T A T AAA T A T C T T C T AGGGTGGT T T T AAA T T AA T - - - - -
AGA T T - - - - - AAA T T AG - AA T CA T CA T A T C T T T CCCA T T A T A TGGCGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T TGAA T T T A T AGAAAA - - - - - AGGAA TGCG - T AAG - - - - - - - - - -
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 size: 1125bp; fragments: 199; full length: 0 (>=1012.5bp)
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 size: 1497bp; fragments: 108; full length: 0 (>=1347.3bp)
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 size: 1293bp; fragments: 165; full length: 2 (>=1163.7bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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