
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2641
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACGC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACAACC T T ACAAAAAAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGACAC T T CGT ACC T AAA T TGCA T T T CACC T T C T T ACAAAAAAAAAA T - - - - - - - - AA T CA T CGAGGAA - TGGA T A T AA T A T C - - - - - T T T T AA T CG
- AAAAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACCC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAA T AAA T - - - - A T AAAA T T T A - - T C T T T T A TGCA T T - - - - - T T AA TGCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAC T AGCGAC - AAGCCA T AAGGA T - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAAAGCAAAGTGTGGT C TGGT C T A T - - - - - - - GAACCGT AAAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAA T CAGAGCA - - - AGGA T T A T AGAAACCCA T AAGA T A T CAAGAAGC T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACCAAAAAAAAAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - A - T A T CGT T AGT C T T T AAC T T T AAA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - AC T CAGGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAGGAA T AAC T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACC T AAA T ACCA - CCCCGT T AA T A T T AGA - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGC T T AACGT CAGCC T T T CACA T T T T AAAA T T T AAA T T C T
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGA T CACAACAAA - - ACAA T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T CAA T A T CA - - CAA T A T CAA T A T - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAACACAGG - - - - ACACAGT ACG - - T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGTGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - GTGCAACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAC T A T T T AAA TGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAA T ACAGGGT - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGC T T AAC T T T AAAA T T AA T T T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CCA T ACCAAAAAAAAAACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - TGCC T T ACA T A T T T AGA T T TGGGCCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T C T T T ACAAAAAAAAAA T T AGT T A - - - - GCC T ACC T CCA - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T A TGT AAAAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGCACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - AC TGGACGCGG - CGC T AACCA TGT T AACA - T CAGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AA T T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAACA T AAAGAC - - - - ACC T AGAGAAGGGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T AA T A T A - - - - - - - - AA T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T T A T T T ACGCCCAA T AACC T ACC T T T CGT CAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAA T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T A T T A T T T T T AAG - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T T CGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - T CA T T TGGA TGT C - - - - - T T A TGGC T T
T AAAAA T AA T A T A TGA TGGT C T T T CCA T C TGA T T AGT AAAC TGACAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGGT T A T AAGA TGCAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGGGTG - GT A T T CC T CA TGT AAAAA T T T - - - - - - -
TGA T AAAA T AA TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T T A T AAC TGAAA TGCGT T T AAAC T CC T T AC T AA - - - - - - - A T T ACC T - - - - AC T CAA T T CA - - GAGT T C T C T T T T T AACAC T CCA T T CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAGAAGAGC T A TGGAAG - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAA T AC T CGCAAA T ACGCAAGGCG - GT T T C TGTGAC TGAAAAGC T CCGGACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAA T A T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CC T T T CC TGACAAAAAAAAA T A - - - - - - - - - - CC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T T CGT T T C T CAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T CCGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAA T AA T AAAAAAACAACGCACCAA T - GCA T T C T AAGTGGT T AAA - - - - - - - - - -
- AAAA T T T TGAA - - - - - - GGTGT T C TGGAAGAGAAGGA - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGT A T T T CACC T CC T T ACCAAAAAAAAA T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - A - T A T ACAGTGT AC T A T AA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAAA TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T CA T ACA T CAA TG - T T TGT T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T AGAAGT T T AAAA T T TGT ACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T AC T AACAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGAA T CA T T A T AC T AGA T A T CC T A T - - - - - - - - - - - - - - AA T AA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T CGTGCGT AAA T T AAAA T T T ACC T T C T T ACCAAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGACAC T T CGTGCGT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAA - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCGACAC T T C - - - - GT AAA T TGCA T T T CACC T CC T T ACAAAAAAAAAAAAGCAA TGAAAAAA T AGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T AGA T T TGT AAA T A - - AC T T T T AGA TGC - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAA TGA TGGA TGT T T TGT TGGA T T AGAAGCC T AACAC T AC T A T T A T T A T T T ACGCCCAA T AACC T A T C T T CCGCCAAAAAC T CGA T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T AGA T T TGT AAA T A - - AC T T T T AGA TGC - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_9872.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2641bp; fragments: 249; full length: 0 (>=2376.9bp)
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