
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6800
GT A T - T T T A T T T AAA - - - - - - - - AGAAA T T AGGGT - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AA - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T CACCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAAAA T C T A T AAAAAAGAAC T - - - - - - - - C T T T C T T AC T T CCAAAC T T - - -
GT A T - T T T A T T T AAA - - - - - - - - AGAAA T T AGGGT - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AA - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T CACCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAAAA T C T A T AAAAAAGAAC T - - - - - - - - C T T T C T T AC T T CCAAAC T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGA - - CGAA TGACGAAGCA T T AAGC T A T T T AA T CAGAA T TGT ACGAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCGA T A T A T T T A T AAGAAA T T CAAAAGTGCAGC - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAG - - - - - - - C T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA T AA T A T T T AAGGA TGT T A T T C T TGGT CC TGT T A T AGGAAAAAAAAC - T C
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAA T T T A T T CAAA T AAC T AAA T - - -
A T AAA T A T T T T T CAAACGA T T A T ACGAGT CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - - - - - - - T C TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CCC T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAC - - TGC T T T AAAAC TGT A T T CGT AGA T T T T TGAAAGCCAGACAAGT - T T
A T C TGCA T CC TGAGAA T T A TGGT A T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAAAA T A T A T T TGAC T T C T A T T - - - - - - - T T T T TGT A TGT A T AAA T T T - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T A - - AAAA T T AAAAAACAC TGCAGGAC TGT CGT ACAAAGAGAAGAAC - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T A - - AAAA T T AAAAAACAC TGCAGGAC TGT CGT ACAAAGAGAAGAAC - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCC T T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAACAAA T T A T CAAAGT T C T A TGT AAAACACA T T CACAAA T TGT AAA T C - T C
- - - - - GT T A T T CCGA T T TG - AA TGAAA T T TGGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGTGACACACAAC T T TGCAGTGTGT AA TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CCACA T AGT T T T A T A T C T T T C T T A T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCACCC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T AAA T ACA T A T ACAC T A T ACA T C TGGA T T T T T T ACAAGAAAAAAAA T - AA
AAC T A TGCA T T T AGT A TGA T AGCA T AGA T T AAACAA T T - - AAACGCAC T - - AA T AGAC TGAA T C TGTGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T A - TGAA T ACA T A T T T T A T A - - - - - - - T T A T T T T TGA T AAAA T AA T - AC
ACCGA T A T A T T T A T AAGAAA T T CAAAAGTGCAGC - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAG - - - - - - - C T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA T AA T A T T T AAGGA TGT T A T T C T TGGT CC TGT T A T AGGAAAAAAAAC - T C
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACA - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACACA T T T T AA TGTGGCAACAC T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACA - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACACA T T T T AA TGTGGCAACAC T AG
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA - - - - - - - T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T AGACAGT T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA - - - - - - - T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T AGACAGT T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGT AAGT AAGT T CA T T T C T C T T AAAAA T T AACCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GA T T TGT T T T AAAA T T TGT A T AGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGA TGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAGAA TGT T T CAGTGT CCCA T C T AGT C T A TGGT T A T T A T T ACACACGT - AA
- GA T T TGT T T T AAAA T T TGT A T AGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGA TGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAGAA TGT T T CAGTGT CCCA T C T AGT C T A TGGT T A T T A T T ACACACGT - AA
AGC T AA T T T T T T T T A T C T AGTGT A TGT T T T T A T C T A T T T AAAAAGCA T A T CAAAAAA T T CAGT TGT TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T AACACACGGGAA T AAAGT AGA T T A T A T T T T T A T CAA T TGAAAGT A - C T
AGC T AA T T T T T T T T A T C T AGTGT A TGT T T T T A T C T A T T T AAAAAGCA T A T CAAAAAA T T CAGT TGT TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T AACACACGGGAA T AAAGT AGA T T A T A T T T T T A T CAA T TGAAAGT A - C T
- - - - - T T CA T CCAAAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T T CC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T T T A T T T C T CGCCCGT AACAG - AA TGGA T AGAGGGT AGGTGAA TGGCA T C T T T T TGT T T A T T AA T C T - - T
A T AAA T A T T T T T CAAACGA T T A T ACGAGT CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - - - - - - - T C TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CCC T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAC - - TGC T T T AAAAC TGT A T T CGT AGA T T T T TGAAAGCCAGACAAGT - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT A T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAAA T A T T - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T - - T A T A T AAA T A TGT AA T AC T TGAAA T A T T CA T AAA T AAACAA T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT A T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAAA T A T T - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T - - T A T A T AAA T A TGT AA T AC T TGAAA T A T T CA T AAA T AAACAA T T - - -
A T C TGCA T CC TGAGAA T T A TGGT A T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAAAA T A T A T T TGAC T T C T A T T - - - - - - - T T T T TGT A TGT A T AAA T T T - AC
- - - - - GACA T A T A TGA T T A T A T T AAAA T T T T AGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CC T T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAAC TGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGAAA T T AA TGAGCAC T CAA T T CAACA T T T T T T T T A T T ACC T A T AGGT T A T
- - - - - GACA T A T A TGA T T A T A T T AAAA T T T T AGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CC T T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAAC TGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGAAA T T AA TGAGCAC T CAA T T CAACA T T T T T T T T A T T ACC T A T AGGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCC T T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAACAAA T T A T CAAAGT T C T A TGT AAAACACA T T CACAAA T TGT AAA T C - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGA - - T T T A T A T AC T A T T AC T ACGCGT TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GT T A T T CCGA T T TG - AA TGAAA T T TGGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGTGACACACAAC T T TGCAGTGTGT AA TGT C TGGGCGGT TGT TGC T A T T A T
A T CGGCGT CCGT TGA T T TGGC T TGT AAA TGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAAC TGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAC T AA T ACA T AAAA - T T A T A TGCAA TGT CGT C T AA T T AA TGGA T ACGT - GC
A T CGGCGT CCGT TGA T T TGGC T TGT AAA TGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAAC TGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAC T AA T ACA T AAAA - T T A T A TGCAA TGT CGT C T AA T T AA TGGA T ACGT - GC
- T A T A T A T A T A T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAC - - T CAC TGAGTGCGCCGTGACGAC TGA T A T CGGAGA TGGA T AAC T CC T
GGACGCGCAGT T CCGC T T A T TGTGCGGC TGTGGC T A T A T A - - - - - - - - - - T AAA T CA T - - - - - - T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T C T T A T A T T T T T C T AGAAGT - - -
GGACGCGCAGT T CCGC T T A T TGTGCGGC TGTGGC T A T A T A - - - - - - - - - - T AAA T CA T - - - - - - T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T C T T A T A T T T T T C T AGAAGT - - -
AAA T AC T T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T T C T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CCACA T AGT T T T A T A T C T T T C T T A T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCACCC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T AAA T ACA T A T ACAC T A T ACA T C TGGA T T T T T T ACAAGAAAAAAAA T - AA
AAC T A TGCA T T T AGT A TGA T AGCA T AGA T T AAACAA T T - - AAACGCAC T - - AA T AGAC TGAA T C TGTGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T A - TGAA T ACA T A T T T T A T A - - - - - - - T T A T T T T TGA T AAAA T AA T - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AGA T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T ACC T T CC T CCCA T CC T T CAC T - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T AGT T C T CGCCCGT AACAA T AA T A T T TGGAGAAGCCGT T AA TGGT T T T A T T T T TGACACCAAGT T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AGA T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T ACC T T CC T CCCA T CC T T CAC T - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T AGT T C T CGCCCGT AACAA T AA T A T T TGGAGAAGCCGT T AA TGGT T T T A T T T T TGACACCAAGT T T A T
A T CCGAA T A T TGAGAA T CA - - - - GA TGA TGAAGAAAA T CAAAA T ACACAC TGAA T AGT - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGA TGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA - - - T TGACAAGT AAAAAA T - - - - - - CA T T T T T T T AC T TGTGC T AC T - - -
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACA T T T T T ACA T A T T T T C T C T AAA T T T AAC T A T T T AAAA T ACA T T T T AAAAAA T AAAA T T T T TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAGA - - CGAA TGACGAAGCA T T AAGC T A T T T AA T CAGAA T TGT ACGAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGGT A T T T T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGC T T A T AC T T AAC T AAC TGGA T T A T
- - - - - T T CA T CCAAAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T T CC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T T T A T T T C T CGCCCGT AACAG - AA TGGA T AGAGGGT AGGTGAA TGGCA T C T T T T TGT T T A T T AA T C T - - T
A T ACA TGTGT T T AAAAC TGCCAGACAAA T T T AAGT AA T AAAAC T A T A - - - T AAA T T A T - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA - AA T T T T T AAGTGT T AAC TG - - - - A T A T T T CGT T T TGT A T AAAGT T - CG
A T ACA TGTGT T T AAAAC TGCCAGACAAA T T T AAGT AA T AAAAC T A T A - - - T AAA T T A T - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA - AA T T T T T AAGTGT T AAC TG - - - - A T A T T T CGT T T TGT A T AAAGT T - CG
A T CCGAA T A T TGAGAA T CA - - - - GA TGA TGAAGAAAA T CAAAA T ACACAC TGAA T AGT - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGA TGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAA - - - T TGACAAGT AAAAAA T - - - - - - CA T T T T T T T AC T TGTGC T AC T - - -
- - - - - CGT C TGGAGAAC T AA T T T CCAA T TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCA T CAA T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T AGT T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCGT T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGC T CGT AACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CCACA T AGT T T T A T A T C T T T C T T A T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA - - - T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT A - - - - - A - - - - - T A T ACAGT C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCGT T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGC T CGT AACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CCA T T T C T A TGCC T AAAAAAC T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACGAA - - T T T A T T AA T T TGCC T T AAAAGCAAC T T T T AAAAAAA T T AA TGT T AC
A T CCACA T AGT T T T A T A T C T T T C T T A T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA - - - T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT A - - - - - A - - - - - T A T ACAGT C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CCACA T AGT T T T A T A T C T T T C T T A T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - T AAAGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAG - T A T A T A T AAA T AA T A T T AAAGGAGC T T T CAGCGGT A TGT AAACA T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGT CCGT AACACG - - T T T T T CAGCAAAA T C TGTGT TGT T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T A T A T A T A T A T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - TGACGGCA T T C T CCCC T TGAACCGAGCCC T T A T A T T T C T CGCCCGT AACAAC - - T CAC TGAGTGCGCCGTGACGAC TGA T A T CGGAGA TGGA T AAC T CC T
- T A T A T A T A T A T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGA T CC T A T CCC T T CC T CCCA T CC T T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6800bp; fragments: 856; full length: 15 (>=6120bp)
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 size: 7100bp; fragments: 856; full length: 12 (>=6390bp)
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TE: ltr_1_family_189
 size: 308bp; fragments: 182; full length: 93 (>=277.2bp)
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