
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1221
T T - - - - T A T T C TGT T AAAGT T C T CGT AAAAAAA T AAGAGC T T CA T - A T T T AAA T AAGACA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T TGAAAA T T T CCAA TGAGAGGCA - - - - - - - - - - GT AA T AGGT ACCCAAC T T AAAA T AAGA - -
T T - - - A T AAC T T AAAA T - - - - - - - - GAAAGCCGTGGAAC TGCCA T - A T A T A - - TGT AAAA T A T T T T T ACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACACAAAAAA TGT AAA T T T CAAAA T CA T T T A T AAAA TGT AAA T AAA T AAC - - - A T A T A T CCCAC TGGTGGCA TGGCAGC
C T - - - - T A T T - T A T TGAAGT A T T AA T AAA T A T C T AGTGGTGAA T A - ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACAAAA TGT AAGT AAA T AAAA T T A T A T C T T CCGA TGT TGGCA TGGCAGC
C T - - - - T A T T - T A T TGAAGT A T T AA T AAA T A T C T AGTGGTGAA T A - ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACAAAA TGT AAGT AAA T AAAA T T A T A T C T T CCGA TGT TGGCA TGGCAGC
T T - - - - TGGT - TGTGT A T A T T T C T T T AAA T T AGT T AGT T TGCCA T - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T ACAAAAAAAC TGCAAA T T T CAAAA T T A T T T ACAAAA TGT A - - - - - - - - - - A T AA T A T T T T CCAACGT T AGT A TGGCA - -
C T - - - - T C T AA T CCGTGGGA T A T T ACGAAAGCGT A - AGC TGT CA T - GCCAAA T TGTGAAACA T T T T CACAAAA T T T ACCC T T T T T C TGT AAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAGT A T AGA - AAA T A T AGT AA T AGT A T AC TGTGT AGGT T T CCAGT A
- - - - - - T A T A T AA T CAA - - - - AA T AGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAGAGT T AAA T T T ACAGAAAAA T TGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CCA - - - - - - - - - - - - - AGC
T T T C T AAGC T A T A T T CCA TGC TGT A T ACAGG - - - - - - GT AAAAC T - A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT T AAA T T T ACA T AAGAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T A T AAAA TGT A - - - - - - - - - - A T T AAAAA T T CCAACA T TGGT A TGGCAGC
- - - - - - - AAC TGA T AAAGAAAAGT ACGAAAGAGT AGAACCACCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGTGAAA T TGACAGAAAAAGT A T AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T AAA T TGT TGT CA T AGCAGC
- - - - - - - - - T A T A T T A T CAA T AC T ACGAAA T CGT AGAGC TGCCA T - GCCAAAC TGTGAAA T A T T T T T ACAAAA T T T ACGC T T TGT C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAAAC T T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T CAAAA T AGTGGCA TGGCAGC
T T T T A - - AA T A T AAAA T T T T T T A TGTGAAACC - - - - AAC T AA T T T - GT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - C T TGT T CCAA T A T T - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - C TGC T T T AGAAAAACGTGAGT T T A T CA T - ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T TGT AA T C T TGGCA T AGCAGC
- - - - - - - AGC T AC T AA T AAACA T T AAAAAAGGT T AAA T T CAA T AAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAACGGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGCAAA T T T CAAAA T T A T T T T CAA - A TGCAAA T - - - - - - - - - - GT AA T T CACAA T T T AAA T A TGTGAA T
A T - - - A T AAAA T A T A T AGC T T CC T ACGAAAGCGT AGAAC TGCCA T - GCCAAA T TGT - AAA T A T T T T CACA T AGT T T ACAC T T T T T C T A T A - - - - T T T AA T - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CGC - - - - - - - - T T T CGT AGC
T T - - - A T ACGT CA T CCAA T A T CC T ACGAAAGCGT AGAGC T ACCA T - GCCAAA T TGT AAAA T A T T T T T ACAA T A T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - AAGT T T AA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T C T CAA TGT TGGCA TGGCAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAAGCGT AGAGC TGCCA T - GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAACAA T AGT AAA T A T AA T T A T ACCAC TGGGC T T AAGA T CCACGGA
T CGT AA T - - - - T C T A T CAAGT AA T CAAAAAGT ACGAAAGTGCCGT - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACCC T T T T T T TGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T TGCAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T ACAA TGT TGGCA TG - - - - -
T T T T A - - - - - - AA T A T T T T A T A T T A TGAAAGC T T TGAGC TGCCA T - T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AGT T T ACGGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CC T AA TGC T AGCA T AGCAGC
T AC T CA T TGT ACA T AAA T AA T TGT ACGAAAGCGT AGAGC T ACCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T AAA T T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T AACC TGGGT A T CGAAA -
- - - - - A T - - - - - - - - - - CAC T T TGACGAAAGGGT ACGT C T A T T ACACCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T T T T C T AGT T T TGACGT A T T T AC
T T A T AA T AAAA TGT T A T AGT T T C T ACGAAA T CGT AGAGC TGGCA T - A T CCAAC TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T CCAA T C T TGGCA TGGCAGC
AC - - - - - AAC T TGAGGT T AA T T T T AAAA T AGGA T AAAA T AGAGA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACCGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACAAAA TGT AAA T - - - - - - - - - - A T A T T T T CCAA TGT TGGCA TGGCAGC
T T - - - AC - - - - - - - - - - - - - T A T T ACGAAAGCGT AGAGC TGCCA T - GC T AAAC TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CACAA T A T TGGCA TGGCAGC
T T T AA - - - - - - T AAA T AC T AC T T T ACAAAAGTGT T AAGA TGT CGT A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AAAAAA T T T T AA T T T ACAGAGAAAA TGT AAAGT T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T C T T TGAA T A TGGT AGACAA T
T C T TGT CAACCAACCAAAACC T C TGT AAGGA T AC TGGC T TGT CAGACC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T CCCAA TGT TGGCA TGT CAGC
T T - - - - - T C T T T A T A T AA T A T CC T A TGAA - GC T T AAAGC TGT CAC - - - - - - - - - - - GAAA T A T T T T CACA T AA T T T ACAC T T T T CC TGT AAA T T T T AGA T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA T A T A T A T T A T T T AAA T T A T A T T T T CCAA TGC TGA T A TGGCAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAAGCGT AGAGC TGCCA T - GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A - T AA T T T AGAAAAGA T AC T AAAAAA T AA T T T AGC T ACCAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAGT T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA TGAA T C
- - - - - - - - - - - T ACGT ACG - - - - CACGAAAGCGT AGAGT TGCCA T - GCCAAAC TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T AA T T T ACAAAA TGAAAA T AAA T AAAA T T A T A T T T CACAA T A T TGGCA TGGCAGC
- - T T A - - CGC T T - - - CA T T TGT ACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGA TGT CA - - CGACA T A - - - T T T T T T T T CAACGA TGACA TGGCAGC
T T - - - T T AAGGT A TGAA T T ACAC T ACAAGAAAA T TGAA T CGT CA TGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T CAAAAA T T AA T T T T ACAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T CGCAACAC T AGCGC T ACAA T
T T T - - - - - - - - T A T AGACAAA T T T ACGAAAGCGT AGAGC T ACCA T - GCCGAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - AAA T AAA - - - ACA T T T T CCAA TGT T A T CGTGAAA T T
- - - - - - - GAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T - T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T TGCCAA TGT TGGCA TGGCAGC
- - - - - - - AA T A TGCC T A T CGT A T TGAAAAA T AA T AGGACCGACA T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGAAGAAGT T AAA T T T ACAGGAAAAGCGT AAA T T T CGAA T T T A T T T ACAAAA TGT AAA T - - - - - - - - - - A T A T T T CCCAA TGT TGGC T TGGCAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AAAAAA T T AAA T T T ACA - AAAAAGTGT AAAGT T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T CCCAA T T T TGGCACGT T AGT
C T - - - - A - - - - - - - - - - T AA T TGT ACGAAACCGT AGAGC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T A T ACACGT T T T C TGT T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAA T A - - - - - AAA T A - - - - - A T A T T TGCA T A T A T T - - - - - - - - A T C
- - - - - - T A T T T T A TGAGGT A T TGT ACAAAAAA T ACAAA T AAACAA - T T CCGA T CGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T A T AGAAAAAGTGT AAAA T T CAAA T T T A T TGACAAAA TGT AAA T AAA T AAAA T T A T A T T T T CCAA TGT TGGCA TGAAA - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - CC T CGGT ACCAAAACGT AACA T TGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T CAGTGT TGGCA TGGCAGC
- - - - - - - CGC T T AAAAA - - GT A T T T T AAAAA T C T AGAGT TGT T AAA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAGG - AAAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T TGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T ACAA T T T AAAAGGGAAAA T
T T - - - - T - - T T AGA T A TGT A T C T T ACAAAAGCGT AGAGC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AA T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAA T TGACAGGAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CCCCA T A T TGGCA TGACAGT
- - - - - - - AA T ACA TGT AA T T AAA T AGAAAAA T A T ACGCAC T T CA T - ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCACGACGC - - - T AAA T AAA - - - A T AA T TGCCAA T T T TGAAA T - - - - T T
T T - - - - T - - T T AGA T A TGT A T C T T ACAAAAGCGT AGAGC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AA T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAA T TGACAGGAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CCCCA T A T TGGCA TGACAGT
- - - - - - T A T ACCA T AAA - - - - A T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CCAA TGT TGGCA TGGCAGT
- - - - - A T T T A T T A TG - T - - - - T T T ACGAAAGCGAAGAGC TGCCA T - GC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T CAA TGT T CGCA TGACAGC
T C T T A - AAGAA T AAGT AAAACAA T T T AGAAGAGACAAGT AAGA T T - GAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T C TGACA T T TGGA TGGAAA T
T T T AA T T T A T C T A T AAAC T A T A T T AC T AAA T T AA T T AA T T A T T A T - A T T A T A T T A T T T AA T A T T T T CACACAA T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACAAAA TGT AAA T AA T T AAAA T TGT A T A T T C T AA T T T CGGAA T AA T A - -
C T T T C T T AA T T T A T ACAGGGTGT T ACGAAAGCGT AGAGC TGCCGT - ACCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGAGCGT CGA T AAGTGA - GCGA T - - - - - - - - - - - - - GACA T AACA T T
GG - - - A T A T T A T ACGAAGGAAA T T ACGAAAGAA T - - - - - - - - - - T - ACGAAA T T ACCAAACA T T T T CACAAAA T TGACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - AAAAA T T AAAAA T T T AAA T T T ACAGAAAA - - CGT T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AACAGAGGC - - - - - CGGAGAGAGAAGCAGGGA - T CGA T - AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAGACGT A - - T - - - T T T A - - - T T A T CACCCAACCACGACA T - - - - - T
- - - - - - T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CACAA T A T TGGCA TGGCAGC
- - - - - - - TGT C TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T AAAAAAACAGTGT AAA T T T T AAAA T T - - - T ACAAAA TGT T - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T CCAA TGT TGGAA T AACAAA
- - - - - - - AGCCGA T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CACGACGA TGA T - - - CA T A - - - ACA T C - - - - AAAC T TGTGA T CACAA T
- - - - - - - GGCA T A TGCAA T CCGC T AA T AAA T AGCAGTGC T ACCGT AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T AGAAAGT T ACA T T T ACA T CAAAAA T T T AAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT C TGC T AA T A T CGA T A TGGCAGT
T T T T A - A - - - - A T AGA T A T A T A T T ACGAAAGAC T AGAGC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T AACAC T - T T T C TGT AAA T C T T T TGT - - - - - - - - - - G - - - - - - - AAAAAA T AAC T TGACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T C T ACAGAA TGT AA - - - - - - - - - A T T A T A T T T CCCAA TGT TGGCA TGCCAGC
T T - - - A T ACGT CA T CCAA T A T CC T ACGAAAGCGT AGAGC T ACCA T - GCCAAA T TGT AAAA T A T T T T T ACAA T A T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - AAGT T T AA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T C T CAA TGT TGGCA TGGCAGC
- - - - - ACAGT C T A TGT C T TGT C T CA T AAGAC T T T A T AGT TGT CA T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T AC T A T T AGAA T AGCGA T
T T - - - - TGAGT T A T AAAAAACCCCA T AAAAAAA TGGGAC - - - - - - - CCC TGAC T ACGAAA T A T T T T CACAAAAC T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT T CAA - - - - - - GAC T CAGCAAC
- - - - - - - GC T T T ACA T AGT TGT T T ACAGAGT TGGA T AGC TGT C T AAGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T AAAAGGT T AGA T T T ACGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - A T A T T T CCCAA TGT TGGCA TGACGGC
- - - - - - T AG - - - - - - - - AGT T T C T ACGAAAACGT AGAGC TGCCA T - GCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGAAAA T A T C - - - - - - - - A TGT T A T C T T T AGA T T T - - - - - - - - - - - -
T T - - - A TGGA T T AAAAACA T TGGT ACGAAAGCA T AGAGGTGCCA T AC T AG - A T TGTGGAA T A T T T T CGCAAAA T A T ACCC T T T C TGTGT AAA T T C T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T ACAACGT A - - - - - - - - - - -
- - - - - - C T T T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T C T AA TGT TGGCA TGGCAC T
T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T AAA TGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA - - - - A T A T T TGAAAA T A T T AGAGT T A T ACG
- - - - - - - - - - - CA T AAAA TGT T T AA T AAAAAAAAAGT AC TGAAAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AAGT T T ACAGAAAAAGTGT AAA T C T CAAAAGTG - - T A - - - - - - - - - - - - AAA T AA - AA T A T - - - - - - - GGT T AAGAGACGGGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T ACCAAAGCGCAGAGC - GCCA T - GCGAAAGTGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CCCAA TGT T AGCA T TGCAGC
- - - - - - - AAAAAA T C T ACAAAA T T ACGGAAGCGT AGAAC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CC T AAAA T T T ACAC T T T T T T TGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T C - - AA TGT TGGCA TGGCAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - CACC T C T A T AAAGA T AC TGGC T TGT CAAAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CC T AGCAGCAGC T TGT CGGT
T - - - - A TGT T T AACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T AA TGT T T T TGGT - - - - - - - -
T T - - - - T AAA T T ACGA T AGC TGCCA TGAG - - - - - - - - - - TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - AAAAGT T AAAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAC TGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T CCAAC T T CGGCAAGA T AGC
- - - - - - TGAA T TGCGAAAAA T A T CACAGT AA T T T AC TGC TGT T A T - AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - AAAAA T T AAA T TGACAGAAAAAGTGT AAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T CCCAA TGT TGGCA TGGCAGC
T T T T AGT - - - - AA TGAGCCAC TGT AAGAAAGCGT T AAGT TGGCA T - GCAAAA T TGTGAAA T A T T T T C T CAAAA T T T T CAC T T T T T C TGGAAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T ACAA TGT TGCCA T AACAGC
T T - - - - - T AC T T A T A TGAGT CA T TGGCAAGCAGT AAAA T TGCAGT AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAC T ACAC T T T T T C TGT AAA T C T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T AAA T C TGAC T TGC TGGT
- - - - - - - CGC T T AAAA - - - GT A T T T T AAAAA T C T AGAGT TGT CAAA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACAGCAGAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T ACAA T T T AAAAGT A T A T A T
- - - - - - - CGC T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAAA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T AAAGCAAAAGTGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T ACAA T T T AAAAACGT AAA T
T - - - - GT AAA T TGT CA TGC T T CGT ACGAAAACGT AGAGC TGCCA T - GCCAAA T TGTGAAA T A T T T T T ACAAAA T T T ACAC T T T T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T AAACGG - - - - - - - - - - - - CGT T AA TGT CA T T A TGAC
- - - - - - T C T T T AAAAA T ACA T T T TGT AGAACAA T TGAAGCA TGTG - GCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T CCAGT A T T TGCA TGAC TG -
- - - - - - - T T T T CA T T T - - - GTGT - - - - GAAA T CCAGA - T T AA T A T A - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAA TGT AAA T T T CAAAA T T A T T T ACAGAA TGT AAA T AAA T AAG - - - GT AA T T T ACAA T T T T AAAGTGT AAA T
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T AAA TGT TGGC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA - - - - A T A T T TGAAAA T A T T AGAGT T A T AGG
- - - - - - C T T T C TGT AAA - - - - T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CCAA TGT TGGCA TGGCAGT
A T T T AACCGC T T AAAAAGT T T TGT ACGAAAACGT AGAGC TGACA T - GCCAGA T TGTGAAA T A T T T T CACAAAA T T T A TGA T T T T T C T T T AAA T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AAA T T T ACAGAAAAAGTGT AAA T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T T CCAA TGT T T ACA TGGCAGC
C T T T T - - - - - - AA T AA TGACAA T AACAAAA T AGCAAAA T TGA T A T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGACAAGT T - - - GAAAAAGA T T A T AA T T CCCAA T CC T - - - - - - - - - - T
T T - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC T T CGAAGACA T A TGGACGCCA T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCA T A TGCAAA T - - - - - - - - - - A T AA T T T T CAGTGT CGACA T AACA T A
T A - - - - - AA T TGA TGCAGT A T T C T ACGAAAGCGT AGAGC TGTGA TGACCAAA T TGTGAAA T A TGT T CACAACA T - - ACAC T T T T T C TGT AAAC T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA - - - - GT T T T T T A T AA T CA T AC T ACAA T AAC
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 size: 1221bp; fragments: 393; full length: 0 (>=1098.9bp)
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TE: rnd_5_family_76.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 1566bp; fragments: 203; full length: 0 (>=1409.4bp)
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TE: rnd_5_family_76

 size: 549bp; fragments: 468; full length: 25 (>=494.1bp)
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Dotplot
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