
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6106
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGCGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T T A T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGCGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T T A T T T A T
T CACAGAAAAGGT ACC T T AAAAGCA T - - CAAA T T T T T AAAA - - - AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAA T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T T ACAAA - - - - - - - - - AAA T AGAACGC T T T AA - - - AAAGAA T T CC TGT
AGA T T T AA T A T A - T CA T C T AAAA T A TGTGAA T T T T T T AAA - - - - T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - AA T T T T TGAC T T C T T T ACGCGCGG - - - CGT AAA T A T C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T TGGA - - - - - - - - - CC T T T A T T T T AGC T TG - - - ACCAGACA T T ACC
T CAAAGAA T T T T C T T C T T CAAAA T - - - - - - - T C T ACCAAA T - - - TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGT T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A T ACAAG - - - - - - - - - A T T T T T A T C T AC T A T A - T TGT T T AA T C T T T T T
A T A TGT A T T A T A TGT AGT T AAAA TGT T - T AA T T CA T T AAAA - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T A TGAAAA T C T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T ACA T T TGT
T T T AGCAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T TGC T - - - CAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T A T T AA - A - - - - - - - T CGGAAACC T AGT T T - - - T - - - T A T AAC T T CC
T CAAC T AA T T CAA T AA TGCAAA T T A - - - - - - T C T C T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T ACA T T T T T
C T T T A T CGT T T T T AAAGA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGT CA - - - - - - - - - C TGT AAACAAAA T T T - - - - AC T T TGT T T C TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGAC T CACGGAA T CCGT AACAA T ACAA TGGGG - - - - - - T T TGT A T CGT T A T A T A T CG - T CCAAGACGA TGAGT
AA T T A T T A T T T A - - - - - - - - - - - - GT T - T AA T T TGCCCAGACAA TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T T CGA - - A T T A - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGA T AC T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - A - T T A - T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CAAA T A T T TGG
- - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - T T - - - TGT T C T TGGT - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T AAA T AGA - - - - - - - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - ACGC T A T TGAA T A T
T T T TGT CA T A T T - - - - - - - AAAAC - - - - - - - T T T C T TGGCA - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGAC T CACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T CA T C - - - - - - - - - T T T T AAA T T T T AA T T - - - - T TGT T T CA TGC T T
C T C T A T AA T A TGT A T T A T CAAAA T A T T T - - - T T TGA T AAA - - - - T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT T A T T T AAA T - - - - - ACA T T AA T T T C T T C T A - - - T T C TGAC T T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C T AAAC - - - GAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T C TGA - - - - - - - - - GAA T CGGT T T T T T T T A - - - ACC T T T T AAGT AA
- - - - - - - - - - - - C T T AGAAAA - - - - - - - T - - CAC T C TGAAA - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAC TGT T T T T A - - AAA T TGGC T C T C T T
T T CAAAAA T A TGGC T T T T T AAA - - - - - - - - - CAA T T CGA T A - - - ACA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT AGT T AA T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T T CGT AACAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - CGT CGT A T CCAAC T T A - - - CCA TGTGCACCGT
ACA T T T AA T C TGCGT T A T CGAAA TGT CC T AA - T TGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGT CGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - AA - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - T T TGT
T T CA T CAAAC TGT T T T C T AGAACGC - T T T AGT T T T C T A T A T - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAA T CAAAAC TG - - T A T T T T T T T T A T T T
AGA T A T AA T T - - - - - - T A TGAAA - - - - - - - - - T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A T AAAGAAAAA T A T T T ACAGAAA TGT T TGT T AC T T AA T CAGT AC - T AA
GT A T A T AACA T T - A T A T A T AAAAA T T - - AAAA T TGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT T A T - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA TGTGT
T C T A T T AGTGGGT C T T T T TGAAA T A - - - - - - C T T T T T AAAA T AGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT T A - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T C T A T T AG - - - - - - - - - T TGT AGA T A T AA T AC - - - - T T T TGAAAC T T T A
C T ACGT AGC T T A T AC TGT AAAACG - - - - - - - T T T A T T AA T - - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAA TGT C T AAAC TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T CGT TGCA T T T T AGT AA T T - - - - T AA T T T A T TGT A - - - - AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGAGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T A - - - - - - GGT T - - - - - - - - - - A T ACA T C T AA - - - ACA TGT AA TGT AC
T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - T AG - - - - T T AAG - - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T AAC T AA - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGGCCA TGT T T T C T T T T AA - - - - - T T - - - C T T T C T AAAA - - - T AA T AC TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGAAACAA T ACCAA TGCG - A - - - - - - - AA T CAAAA T T AGT T C - - - - AA T A T ACC T C T A T
GT T AGCAGT A T TGT TGC T CAAAA T A T C T T CGT T T T T CAGAA - - - GGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A TGT T CGT A - - - - - - - - - T T C T A T A T T C T A T CC - T T T T T T TGA T T T T T AA
T C T A T T AGTGGGT C T T T T TGAAA T A - - - - - - C T T T T T AAAA T AGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT T A - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T C T A T T AG - - - - - - - - - T TGT AGA T A T AA T AC - - - - T T T TGAAAC T T T A
GTGAGCAGT C T A - T T T A T CAAAA T - - - - T AA T T T TGT AAGA T AAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T ACGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T ACGA
T A T A T T AACAA T A T A T A T T AACA T - - - - - - - T A T A T T AAC T - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAC T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT T T CGC - - - - - - - - - C TGT AGGT T TGCCCA - - - - A T T T CA T T C T T T T
T T A T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCACA T T A - - - AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T TGA T - - - - - - - - - T CGCCGA T T T C T T T T - - T T TGT A T T T AC T T A T
AAA T T TGA T T - - - - - - GA T AAAAGAA - - T AA T T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T AC T A T - - AAA T T A T T CA T A T AGT T ACGCC T C - - T T T T ACGGT ACA T CC
AA T T T TGA T T T A - - - C T A T AAA T TGT - - T - - - - - - T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A T T AC T - AAAC T A - T TGCA T AGA T ACA T T T CA - T T T T C TGA T ACC T AC
CAGTGCAGT T C T AACGTGT AAAA T - - - - CAA T T TGT T T T A - - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGA T T T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A T ACAAA - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGA T T T CCAG
T T T ACC TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA - - - AAA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AAAAAA T AAA T T T CGAAAA T C T T T - - - GTGA T T AA T T - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAC T AGT A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T AAC T AC
T CACCCAGT AGT T ACGGACGAAAG - - - - - - - AC T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T ACG - T T T T T AGT T CGT - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T A T A T - - - - - - TGC - T A T TGC T C TG - - - - G - T C - - - - A T T C T C TGT
AAA T T T AAA T T T - - - CAA TGAAA - CA - - T - - - - - CA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AC - - - - - - - - A - T T A - T CACACCCGAGC TGGT TGAA TGT T TGA T A T CGA T
T AAGGT TGGT T - T T T T C T CAAA - - A - - - TGT T T T T T T CGCA T AA T A T T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACA T T A T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T T T - - T T - - - T A T T TGT T CC
- - - - - - - - - - - - TGC TGC T AAAACA T A T - - - T T T - - - - - - - - A T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AC - - - - - - - - A - - - - T T T A T CCA T A T A T T T T T CA - - T A T A T AA T AA T A T C
CA T TGCA T T T AAAA T AGC TGGAACA T T A T TGT T T T T TGAA - - - - AAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T ACA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGCGTGT T T
T T T C T CAAAACAA T TGCA T AA - - - A - - - T AA - - - - T T AA T A T AA T AA T AGTGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AGGAAAGCGAA - - - - - - - GGT CAGA T T T AGT T C - A T C TGGCGCCCCC T AC
T A T T T T AA TGT A - - - CAA TGAGAAGA - - T AACCGGT T AAGGTG - ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T A T - - - - - - A - A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - T A T ACGT
A T AAA T AGCA T A TGCA T C T AGAA T - - - - - - - T CCAC TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC TGGA - - - - - - - - - AC T T ACA T A TGACA T - - - - T CAAAA T AC T CCC
T T AAA T T AA T C - T T T T C T T CGA - - A - T T T A T C T T T T T T A T AGAGT A T T AC TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CAAACCAGT T AA - - - TGGCGCCC T C T AC
GT T AAAAAAGT A T T T T C T T AA - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CAC T T
GT C T T AGGA T T AGGAAGCCAAAA T A T C T - - - T T T T T TGAG - T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGA T CGT ACGT T TGT T T AGG - - A TGT T A T T T A T T CGA T A T A T ACA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AGAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T C T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T T TGC
AGA T A T - - - - - - - - - - T T CGAAA - A T - - T AA - T TGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AGCAA T A T - - - - - - - - A T T T A T T T - - - - - - - - - CA T T T TG - - - T A T AGGT A T A T A T
T T ACAC TGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGC T AACGTGAAAA T AGTGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AGT T AAAA - - - - - - - - - - A T T TGT AACCCGT CCAA T T T AGTGT T T T A T T T
ACAAA T T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT T T T AAA - - - - - - - - T T T TGT AAC TGA T A T AAGAGGA T A T A T CCCAC
TGCGA T AA TGCGA T CA T T A T AA - - - - - - - - - T CAA T T CACA - - - GAA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - GT CCGCCGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AA T - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - C TGCAAA T T T A T T CAA - - - T A T A TGGC T A T AC
T A T T ACCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT AA T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T C T T TGC T - - - - - - - - - C TGT ACA T C T AAGT C - - - - AGT TGT AGT T TGA
T AAAGT AAA T C T T A T C T C T AAAA - - T - - - - - - T TGACAAA - - - - AAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AG - - - - - - - - - A T AA T T T - - - - - - A T T TGGC T T CA T T - - - - - - - - - - - - -
AAC T T CAGCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T TGC T A - - - AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGT T T T TGGT A T CA T T CA T A T AGAGGGTGT CCAA T ACA T T AAA T T C T AC
T T T CGCAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT CGT T A - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T
T T TGT A T AA T CGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T AAGAC - AA - - - - - - - GT A T ACACC TGA T T T AA T T - - - GGT T A T T T T T
T T AA T AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGCAA T A - - - AGA T AC TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T ACAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT A T TGTGT
GAA T T T AA T AGAC T ACCGGA T AA T A - - - T CAC T TGGAAAGGT AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - GAA T T A - - - ACA T T T CC TGA T C T T A - T T ACGCCGTGCC TGC
T T AAA TGGT CC - T C T A T T T AG - - - - - - - - - - T T A T T T AGCA TGAAAA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T A T AACAA - - - - - - - - A TGT C T AC T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC TGGGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGC TGGGA - GAGGA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGA T AAAAAG - - - - - - - GAACAGACAAAAGT T A - - - GCA TGGT ACCCAC
T CA T A T AC T T C T AGAA T CCGAAA T - T T - CAA T T TGA T ACGC T AAC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T T AAAAAAC T CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - T ACC T A T
T T T A T A T A T T CA T T CGA T A T AAC T AC T T T AAA T T T T T AAC T - - - AAA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGTGTGAGT C T T
T T AAC T AA T AA T T T T T T T T AAA - - - T T T - - - T C T CC TGAGA TGA T AA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGCGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T AA T C T - - - - - - - - - A T A T TGA T AAGC T T T AA - - AA T T T T AA T T AAC
C T AAAAAA TGT AA T T T T T CA T A - - - - - - - - - ACC T AC T ACA - - - A T A T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T T A T A T - - - - - - - - - T T A T AAA T T T CAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T AAC T CGT A T C TGAAAAA T A T T T T T A - T TGT T AAC - T AAGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - AAA T T AAC T ACC T AA T CGGA T C T CA - - T C T CGGGCAGT T T T
A T T A T T AGT T TGT T T AC T C T AA - - A - T T - - - T C T A T T A T T A - - - AGA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCGCGGAA T CCGT AACAA T A T A T ACAGG - - - - - - - - - T T T CAAAACAAA TGCA - - - A T T CC T TGT T T AA
T T A T A TGGGAC - T T T AC T TGAA - - A T T T T AA T T TGT T T ACACAAA T A T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGT ACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T
CAAAAC T A T T T TGA T TGAAAAAACA T - - - AA - A TGT CAAA - - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A TGA T A TGT AAAC TG - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - T T T A T
T CACAGAAAAGGT ACC T T - AAAGCA T - - CAAA T T T T T AAAA - - - AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T T ACAAA - - - - - - - - - AAA T AGAACGC T T T AA - - - AAAGAA T T CC TGT
T T TGA T AGT A T A T T T T TGT - - - - - - - - - - - - T T T A T T AAGA T AA TGA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T
AGC T T CAGT CCG - - - - CCAAAAA T A T CC - - - A T T T ACAAG - - AA - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T T CGT AACAA T A T T T T A TGTGAA T AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CCA T A T CCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T A T T - T T AA TGGT TGT A - T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - AA - - CG - T CGGA T AGT T CGA T CCCGC - T C T TGCA T AGT T C T
T T AAA TGGAAC - T T T ACGTGAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T A T ACC - AA - - - - - - - A T T T AGACC T CA T T T AA T C - - - - GA T T C T T T T
T T CAACAAA T T AA T T T T T T AGGA T - - - - CGA T TGGC T AAGC T AAAAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT ACAAACAAC - - - - - - - - - A TGTGAAGC T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA T AA T A T A T TGT C T T AAAAC - - T T - - - A TGT C TGGCA - - - T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AC T TGG - - - - - - - - - C TGT AGACC TGAGT A - - - - TGGT A T T AA T T T C
AA T T A T T A T T - - - - - - - - T AAAA T - - - - CAA T T TGACAAC - CA - T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T A T A T AGAAAA T T A T T TGCAAA TGTGCGGT T CGAA T - - - - - - - - - - - - -
AA T T T AA T T T - - - - - - T A T AA T A - - - - - - - - - T TGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T - - - - - - - - AA T T A T T T A T ACGGA T A T AA T T T AAACC T T T CA T T CC T CC
A T C TGCAGT T CA - - - - - - - - - - - - A - - - - - - GCCGT T T AAA - - - A TGT A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T C T CA T C T - - - - - - - T CAAGT T T T T
A - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA T - - - - - - - AC T AC T AAA - T A - A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGT CAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AA - - - - - - - GGC - T T T C TGGC TGAGT CGACC T - GT T T A T TGGAAC T CAC T
T T AAAC TGGA T A T A T A T ACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T AAA T T AA - - A - - - - - - A T A TGT A T T T A T T T T - - - - T T T T AGAAGC T T T
AC TGT TGA T T T T ACAACACGGAA T - - - - - - - T TGT T T AAAA - - - T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA - T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T A T T T AACA T AA - - - - CA T T CA T CA T TGGAA T C T A - - - CAGT T AAGCCGGC
T T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGTGACAGT A TGT T T T CAAA - - - - - - - A T T T CAAC T T AC T T T AA T T - - - T A T T T T T T C T
A T AAACC T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T AA T A - - - TGC T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAC T A T A T T T AA T - - - - - - - - - C T A T AAA T T T AC T T T AA - - T AAC T AC T C TGA T
T T AAA TGGCAC - T T T T CC T - - - - - - - - - - - - T T A T T T CA T A - - - T AA T AC TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T T AA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AC T C TGAA T AA - - - - - - - T TGCAAA TGCGGT T C - A T A TGGT A T T AA T T T A
CAAGA TGGC TGGT T T AGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A T TGT CAAGAAAAA TGGCGA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAC T A T T T T CAA - - - - - - - - - - AGT CGACA T T AGT T T - - - - CA T T A T T A T T T A T
T T CGACAGT T T C T C T TGACAG - - - - T T T - - - T T T CC T AAAA T AGC T A T AC TGT CAAGAAAAA TGGCCA T CCGCCAGAAA T T AAAAA TGT A T T AC TGGT TG - - - - - - - - - - AGT A T T T T A T CGTGAGT T T AAA T T AGTGGACCCACGGAA T CCGT AACAA T AC T AA T A T AAA - - - - - - - A T CACGACCC TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6106bp; fragments: 23026; full length: 42 (>=5495.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6106 bp
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 size: 6416bp; fragments: 22094; full length: 0 (>=5774.4bp)
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No TE domain detected
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