
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5133
T T A T A T A T A T AA T A T A - - - - - - T T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T AACA T AAAA T T AAGGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - T A - - - A T AGT A T AA - - - - - - - - - AA T A - A T A T A T A T A T A
T TGA T T T T T CCA T T CA - - - A T AA T T T CAGCAA T T - AA T T T T T T T A T TGA T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
T TGA T T T T T CCA T T CA - - - A T AA T T T CAGCAA T T - AA T T T T T T T A T TGA T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
T T AA T T A TGTGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGT A T AGT T T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - T AGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGGAGGAA - T A - - - - - - T AAAA T C T CAACAGA - GAAC T T T T T A T C T T A
- T T T T C TGC T ACC T T A T T AA T AA T AAGACA T AA - - - - - AAA TGT T A T AAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T T AA T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AA T AAAA T - - - - - - - - - CCA T AGAAAAACAAA - AAA T T T T AA TGC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T A TGGC T CCCCC T T T T A T AAC T T CAGGTG - T A T AAA T ACAA T AAA T AAAA TGGA TGC T AA T A T T AA T CA
- CCAGT T T T CAACGT T T CGA T A - T T A T A T T T AA - - - - - - AGTGT T AC T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- CCAGT T T T CAACGT T T CGA T A - T T A T A T T T AA - - - - - - AGTGT T AC T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
T C T C T CC T T AAA T ACG - T AGT AAGAGCAGT AAA T TGAAA T T CA T T T ACAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGT T AACA T T T - - - - - - T AA T AAC T AGAA TGT - A T A T T T TGT T A T T AA
T T A T A T A T A T AA T A T A - - - - - - - T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT - - - - - - - - - AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - A T AC T T CAAA T AC T T CAAAAAGAAGT T T CAC T T A
- T T T T C TGC T ACC T T A T T AA T AA T AAGACA T AA - - - - - AAA TGT T A T AAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T T AA T A T T AA
T T A T A T A T A T AA T C T A - - - - - - T T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T C T A T TGT AAGAC T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAA - C T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A T A T A T T T A - - - A T A T T A T AAAAGGGGGAGAA T A T A T A T A T A T A T A
- T A T T T C T T T T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAA T A T C T A T A T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T A T T AAAC TG - T A T AAGT - T A T T AAA TGT T T T A TGA T T TGA T A T T A T T T A
- T A T T T C T T T T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAA T A T C T A T A T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T A T T AAAC TG - T A T AAGT - T A T T AAA TGT T T T A TGA T T TGA T A T T A T T T A
- CC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA T AA - - GGCCA T A T T A T A T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T A - - - - - - - GACCAAC T T T AA T T A
- CAAC T C T T AAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T A T C T T AAA TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAA TGT A T CAGT AA TGAA TGC T T AAGA TGGGC TGGAA T ACGAAAA T C T T TG
- - - - - - T T T T AAA T T T T T AA T AA T CACC T T T A T T T AAAA T T AA T T ACC T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGAGT T T T T A T T T T A - - - - - - A T AGA T AAA TGC - - - - - A T AC T T T TGT C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A TGT C T T AA T A - - - - - - A T A T AA TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGTGA TGT TGA T C T A - - - - - - T T AAC T CC T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAC T T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGT AGT T A T TG - - - A T A T TGGAAAAGCA T CA T AACGT AAAGA T TGC TG
C TGA T T T T C T CA T A T T - - - - - - A T AAC T AACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGT C T CCCCC T T T T A T AC T AA T AAGGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A TGC T ACA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A T - - ACA T AGGT A T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T A
AC T T T CA T AGAGC T T T - - - A T AAAACAAA T T AA T AA T AAA T A TGAAA T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T A TGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAA T AA T - - - - - - - - - CAGAAAA T AA T T T AAAAGGT T CCAGT AACCA
TGTGT T T T C T AA T AAA - - - - - - A T AAAAGTGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AA T T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAC T AGT T AA - - - - - - - - - - - - T T TG
TGTGT T T T C T AA T AAA - - - - - - A T AAAAGTGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AA T T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAC T AGT T AA - - - - - - - - - - - - T T TG
- CCCC T C TGGAC T T T T T T AA T AA T AAGGGCCAA - - - - - - AA T A T T TGA T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT AC T AA
T T CGT TGT CCAGT T T T - - - - - - GT AGC T AA T AC TGGC T T T T TGT A T C T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AGCAA T T A T - - - - - - - - T AA TGAAAGCGC T CGAAAA T A T T TGC TGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T A TGGC T CCCCC T T T T A T AAC T T CAGGTG - T A T AAA T ACAA T AAA T AAAA TGGA TGC T AA T A T T AA T CA
T C T C T CC T T AAA T ACG - T AGT AAGAGCAGT AAA T TGAAA T T CA T T T ACAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGT T AACA T T T - - - - - - T AA T AAC T AGAA TGT - A T A T T T TGT T A T T AA
T T AA T T A TGTGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGT A T AGT T T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - T AGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGGAGGAA - T A - - - - - - T AAAA T C T CAACAGA - GAAC T T T T T A T C T T A
T T A T T C T T T CGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAAAA T T T T CGT T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACGT T T AAAC T - T T - - - - - - T AGTGAA T AAA T CAG - GAAAA T T T T CAGT T C
T T A T T C T T T CGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAAAA T T T T CGT T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACGT T T AAAC T - T T - - - - - - T AGTGAA T AAA T CAG - GAAAA T T T T CAGT T C
T CGGCC T T T T T A T C T C - - - - - - A T AACAACGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT AGT A TGT AC - - - - - - - - - - - - AAA T AGGC T A T - - - - - - - - - - - - - - CG
T CAA T T T T T T A T CACAC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T A T A T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAAAAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - A
- TGT CC T T A T CA TGT CC - - ACC - - GACAACGAAC - GGTGGCGT A T CGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - T AACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGT T A T CGCCACGT T T T A T T A T T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T AA T CA T A T AC T A - - - - - - T AACAAA T AAAGAGA - A T ACCGCC T T ACAAA
GCGT T A T CGCCACGT T T T A T T A T T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T AA T CA T A T AC T A - - - - - - T AACAAA T AAAGAGA - A T ACCGCC T T ACAAA
T T ACA T T T T T AGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC T AAAA T AA - - - - - - - - - AGGT AAA T T TGGT AA - AC T T AAACC T T ACCG
T T ACA T T T T T AGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC T AAAA T AA - - - - - - - - - AGGT AAA T T TGGT AA - AC T T AAACC T T ACCG
GCAACC T T C T T AGA T T - - - - - - - AAGAAGCGGA T T AA TGCAGA T T CC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AACAGT A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T TGA T A T T C T
T T T T T CA T T CGA T CCAA T AACGAAAAGTGT T AAAGGGT A T T TGGAAC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AAGAAC T C - - - GAA - - - TGAACAA T AAGCCGG - AAA T CCCAA TGT T T C
- CA T T T A T T T C T T A T T - - - - - - AAAAAAAACAA - - AACAA TGCA T AA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T AAAC T A T T A - - - - - - AGAAAAA T AA T T T AG - AAAACC T TGT AA T CA
- CA T T T A T T T C T T A T T - - - - - - AAAAAAAACAA - - AACAA TGCA T AA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T AAAC T A T T A - - - - - - AGAAAAA T AA T T T AG - AAAACC T TGT AA T CA
- CC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA T AA - - GGCCA T A T T A T A T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T A - - - - - - - GACCAAC T T T AA T T A
T C TGA T T T C TGGT C T T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T A T T C T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T T AAGAC - - - T AA - - - TGGAAAA T AAGT TGG - - - - T T A T AA T AA TGG
T C TGA T T T C TGGT C T T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T A T T C T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T T AAGAC - - - T AA - - - TGGAAAA T AAGT TGG - - - - T T A T AA T AA TGG
T T ACCCC T TGAA TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAAAA T ACGCAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T AA T CAA T CA T AA T T A T AGT AGA TGCA T CA T - CACCGAAGA T AC T T A
- TGGA T T T CGA T T AA T - - - - - - A T AAAAA T TGA - - T AAAA T TGT T AGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T CA - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACAA T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGGA T T T CGA T T AA T - - - - - - A T AAAAA T TGA - - T AAAA T TGT T AGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T CA - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACAA T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- T C T T CC T CAA T T A T CC - - - - - - AAAGAA T AAA - - AAA T AACC T A T AAAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - T AG - - - T AAAAAA T AAAAAAAAAAACA T C T A TGC T CA
T T ACCCC T TGAA TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAAAA T ACGCAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T AA T CAA T CA T AA T T A T AGT AGA TGCA T CA T - CACCGAAGA T AC T T A
T TGT T T C T CCCACGTG - - - - - - CGACAAGT CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAAGGGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T T T T AA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAC TGT A T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AGAGA T AA - - - T CA - - - T T ACAA T T A T A T T T T T A T ACAA T A T AAA T AA
T CA T T T T T T T CACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T T A T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA T ACGA - - - T AAA T A T AAAAAA T AAC T ACA - A T A T A T TGAAA T T T A
- - - - - - T T T T AAA T T T T T AA T AA T CACC T T T A T T T AAAA T T AA T T ACC T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTG
- T T TGT T T AAGA TG - - - - - A T - - - - AGT ACAAA T - - - CAACA T A T T T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T TGT T T AAGA TG - - - - - A T - - - - AGT ACAAA T - - - CAACA T A T T T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T A T T C T A T T A T T - - - - - - A T AAGT AACAA T - - - GAGAA T T AAACAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AACAA TGACGA - - - T AG - - - T T AAAAA T A T CCAAA - - - - T T T T ACCACC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A - - - - - - AACAA T T T A T T A T T AA T T - - AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - AGAAA T TGA T AGG - AGAAA T TGACAGT T A
AACGT CA T T T TGTGT T - - - T T AA - - - - AA T AAA T - AAGT T T TGT T T C T T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGAAC - - - - - - - A T A T T A T AA T AA T TG
A TGA T TGTGT CA TGTG - - - - - - AAAAC T CAGAAC T A T TGT T T C T T AC T T C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T T C T T AAAC T - - - - - - - - AGA T AA T T A TGCA T A - TGGGT A TGA TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA TGAAGGC T CCCCC T T T T A T ACA T T T AAC T A T CAAGAA T T T AA T AGA T ACGAACAAA TGGA T TGC T CAGT T
- T T A T T T T T T A T T T CG - - - - - - A T T A T AAGAGAG - AGT T T AA T A T AA T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AGAAAAA T - - - - - - - - - T A T AAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T T T T T T C T ACA T T - - A T T AGAAAAAAACAA T AAAAGA T AA T ACAAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACAAA T AA T T C T AAACAGAACAAAAAAA T AAA - AAAAA T A T T T AAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGAGT T T T T A T T T T A - - - - - - A T AGA T AAA TGC - - - - - A T AC T T T TGT C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A TGT C T T AA T A - - - - - - A T A T AA TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGTGA TGT TGA T C T A - - - - - - T T AAC T CC T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAC T T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGT AGT T A T TG - - - A T A T TGGAAAAGCA T CA T AACGT AAAGA T TGC TG
T C T A T T T T TGA T AGT T T T AA T AC T AGGTGAGAA T T AAAAA T T A T T T CAAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGT AAAA T - - - - - - - - - A T A T AA T TGGGT AGG - CGA T A T AGAAA T CCA
- - - - - T T T A T A T T A T T T CA TGAA T AGAAAAAA T - - - - - - AAAGAAAGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T C T T T AA
- - - - - T T T A T A T T A T T T CA TGAA T AGAAAAAA T - - - - - - AAAGAAAGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T C T T T AA
C TGA T T T T C T CA T A T T - - - - - - A T AAC T AACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGT C T CCCCC T T T T A T AC T AA T AAGGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A TGC T ACA T A
- T CAAA T T C TGGT AC T - - - - - - A TGAAAA TGCA T T CGAGAGA TGACAA TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAA TGT AAGAG - - - - - - - - - CAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT C T T C T T AA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T CA T T AA T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T T T CGCGCCCAAAAC T AGGT T AGCAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CCCC T C TGGAC T T T T T T AA T AA T AAGGGCCAA - - - - - - AA T A T T TGA T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT AC T AA
T T CGT TGT CCAGT T T T - - - - - - GT AGC T AA T AC TGGC T T T T TGT A T C T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AGCAA T T A T - - - - - - - - T AA TGAAAGCGC T CGAAAA T A T T TGC TGTGC
T CGGCC T T T T T A T C T C - - - - - - A T AACAACGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT AGT A TGT AC - - - - - - - - - - - - AAA T AGGC T A T - - - - - - - - - - - - - - CG
T CAA T T T T T T A T CACAC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T A T A T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAAAAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - A
T T T T T CA T T CGA T CCAA T AACGAAAAGTGT T AAAGGGT A T T TGGAAC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AAGAAC T C - - - GAA - - - TGAACAA T AAGCCGG - AAA T CCCAA TGT T T C
- - - - - - - - - - - A T A T T - - - - - - A T AGT AACAA T T T T CAA T AAA T CAAAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CCC T T - - - - - - - - - - AAGT CA T T - T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A T A T AA - - - - - - - - - T AA T CAA T AAA T CAA T T CAA T AAA T CAA T AA
ACA T T T T T T AGA T T T T - - - - - - AC TGTGGGTGT T T T T T T C T AA T ACGAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T ACACA T A - T AA T CGAC T T A T T AA
ACA T T T T T T AGA T T T T - - - - - - AC TGTGGGTGT T T T T T T C T AA T ACGAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T ACACA T A - T AA T CGAC T T A T T AA
- CAAC T C T T AAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T A T C T T AAA TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAA TGT A T CAGT AA TGAA TGC T T AAGA TGGGC TGGAA T ACGAAAA T C T T TG
T T A T A T A T A T AA T C T A - - - - - - T T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T C T A T TGT AAGAC T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAA - C T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A T A T A T T T A - - - A T A T T A T AAAAGGGGGAGAA T A T A T A T A T A T A T A
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 size: 5133bp; fragments: 350; full length: 52 (>=4619.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5133 bp
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 size: 5433bp; fragments: 350; full length: 44 (>=4889.7bp)
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TE: ltr_1_family_26
 size: 202bp; fragments: 169; full length: 142 (>=181.8bp)
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