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T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - T AA T A T A T A T A T T T A T AAAA T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T T T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - A TGGAACC T C T CAAACAC - - T AAAA T T T C T T AA T T C T T CG - - - - - - - -
T T T T A T AAA T T T A T T TGT CGT T A T AGCAACGAC T T T C T CCAA T AGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - T AAACAAGAA T AGT A - - A T T AAGT T T T T T AA T T T T T TGACAAGAGC
T T T T A T AAA T T T A T T TGT CGT T A T AGCAACGAC T T T C T CCAA T AGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - T AAACAAGAA T AGT A - - A T T AAGT T T T T T AA T T T T T TGACAAGAGC
T T A T CCAGGT T TGAC TGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T T A T A T AA T A T T CA T AA - T T AAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T CCAGGT T TGAC TGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T T A T A T AA T A T T CA T AA - T T AAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - A T T T AC T CA T T T AC T AGA T CAAAA T CGT T A T T A T T T T T A T CGAAA - - -
T A T T AAC T AC T T C TGAA T AGT T T TGGT C T TGGT C T TGCA T A T T T T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CCGA T A T T AA T CGT A - - CCAAAGT T T C T T AA T T TGC T A T AA TG - - -
T A T T AAC T AC T T C TGAA T AGT T T TGGT C T TGGT C T TGCA T A T T T T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CCGA T A T T AA T CGT A - - CCAAAGT T T C T T AA T T TGC T A T AA TG - - -
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TE: ltr_1_family_414
 size: 327bp; fragments: 63; full length: 52 (>=294.3bp)
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