
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2221
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA - AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - T AA - AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAAA T T TGC T - - TGG - GCAAACACAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - AA T AAAACAC T A T AGA T - - A T AAA - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T CAGAAAACA T AAAAAAAA T A T TGAA T AA T C T T A T T CA - A T CAC - GAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T T TGGT T T T T A - A T AGAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAA T AA T T AACA T T T - - - - - - - T T C T AC T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAACAGT A T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
A T A T CAGC T T - - - - - AAG - - - - - GGT AAAGAGT ACGGCA T A - GT AAG - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AC T T T T ACAG - - - A T AA T - - AAA TGT AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T A T T T CA T T AAAA T CA T T AAC T AAA T T T C T AGTGT - A T AAC - GAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AC - A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGCA TGT A T AGA TGTG - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAAAA T T T A T T C - - - T T AGT AA T T A TGAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGC T A T ACC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGCA T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACAAAA T A T TGT TGT - - - - - - AA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T T A T A T ACCAA T A T TGT - A T AA T - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T CA T A T T AA TGT T T T T AA T AAC T A T A T ACAAAA TGACAGGAA - - - - - - - -
A T A T T A TGT T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T A T T AA T T - - - - - - - - - - - GTGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T T A T T T T T T T AAG - - - - - AA T AAAGA T T A T T A T T T A - A T A T A T AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGGT A T T T A TGT - - - - - - - - - - A TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - A T T AG - - T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T AAA T T A T T A - - - - - - - - - - A T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T T - AAA T AAA T AGT A T T A T A T AACGT T CAA T T CAA - GAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T A T T T ACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - CACAAGGAGAAA T A T T T A - A T AAAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AAA T A T T C T T CC T T CAA T AAC T A TGT CCCGT CCG - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AA TGT A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGGAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT CAAA T T CGA T T - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGGCGT A T T AAGT C - ACA T T - GAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGT AA T T T T T CC - - - - - - - - - - A T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAA T T AGGT AGA T T - ACAAA - ACAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T T T T T AC T - - - - - - - A T CAA T A T T A T T C T AC T AGAA - - - - - - - A
A T A T T T T C T C T T T AC - - - - - - - - ACCAAAA T AACGGAGT T A - - - - - - AAAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T AA T T T T T C T - AAA - AAGTGA TGAAA T A TGA T T T TGAA - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAAA T A T - - - - - T T - - T AA - - - ACGT A T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA TGA T T T T T CGT T T - T T AAA - ACA T A TGT TGT CA T A T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA TGT A T A T T T A T - - - T T AGTG - A TGT AC T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T CC T AAGT T T T AC T A T T AG - A T AAA - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AGAAGAAAA T CA T TG - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT ACA T AAAAAA T C - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T - - - - - - - - AA T - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T T C T AGT A T TGA - GT CAGA T T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGTGT A TGT T T T C T ACCGAA T T CGT CC T AAAAAACA T CA T T A TGT A - A
A TGT T AAGCA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T AA T A T AAGA T T T - - - - - - - GGGT T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T T T T T TGT T T T - - - - - - - - - G - - - - - - - ACAA T A T ACA - GCAAAA T AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAACAA T T T T T A T A T C T A TGA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAA T AAGGCGGA T CA - - - - - - T AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGCCGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - T AAC T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AAA T AAGT AA T T T T A T AAG - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA - - - A T TGT T T - - - - - - - - - - T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAA T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGGT AGT AG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAA T AA T T AA TGT T T - - - - - - - GT A T ACGT T A T T T AAAA T AAG - A T T T - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGCA T A T T T T A T ACGG - - - - - AC TGAAA T A TGT CA T A T T T A TGGA - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AAA T A T ACGGT T T - - - - - - - A T AAGT AA T AA T CAGGT T CAAA - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCA T AGA TGACA T ACC - A T AAA - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T A T T T T C T T T T T - - - - - - - GT C T A T A T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T A T - - - - - GT AA - AA - T AAACAGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T ACA T T T TGA T T T T T T AGGAGT T TGCAAGA T T T AAGT - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - AA T A - - - - T A T CAAACGT AA T AAA T C - A T AAA - - AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AGC T TGGAA - A T A - - - - - AA T CAAGAAAAA T A T ACG - A T AAA - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T A T T AGGT ACAGA - - - - - - A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAAAA T AAACCGCAA - A T A T AAAAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA TGT A T T TGCGT - - - - - - - - - - T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T - AGGA - - - - T T AAAAGT T T AA T A T A TGAA T AAAA T AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T T AAA T A T T T T T T T T T AA T A T C TGT A T AGT A T ACAGGGT AAC - A T T CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT AGAA T AA T A T T C T - T T A T AAGAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AGT A T T T T T T - - - - - - - - - - CCA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAAAA T A T T T ACA T - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGA T A T T A - - - C T A - - - - - - - T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAA TGT CAA T - - - - - AGAAAA - - T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGGA T A T T T - - - T T T T T AA T - - C T C T A T T T C TGC TGCC TGGAC - A T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - AAA - AAA T AA T AAAAA T AAA T AGCAAAACAAGGGAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - A T T AAAGAA T AACAGAGA - A T AGA - - T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AAAA T T A T CGT T C T T AG - - AA T T CA TGGT AGA T AGT - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - AA T AC T CCGTGT CGT A TGAA T A T A - AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGT AA T T AAAA - - - CCAA - - - ACC T C T AGGGC T TGACC T AGC - A T T C T AG
- - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - GGTGGAA T C T AA T T T AAG - A T AA - AA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - T T T - T AA - - - A T T T T CAGT T T T T A - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T AAA T TGT AC - CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T A T TGT T - - - - - - - A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC - - - - - - A T AC T AAAGAAA T AGT ACGA TGTGA T AA T - - GA T CGAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAACA T T T A T T - - - - - T AA - - - - - - T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T T T T T T AGGAGC - - - - - - - - A T T T T AGT T T T A T AAAGT - - - - - - - GT AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T ACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAC T TGA T AA - AAA - - - - - GT CACAGT A T AA T A T ACG - GT AA - - - - - - T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T A T A T AAGT CC T T - - GTGAA T CAAC T T T AA T TGA T AA T A T - A T T T AAA
ACAC T A T C T AGCC T - AAA - AAA T AA T A T AAGC TGAA T AAAAAAGAAA - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - T T T - T AA - - - T TGCA T A T T AA TGGCCAAA - - - A T T AAA -
- - - - - - - - - - - - AGT AAAA - - - - GA T AAAAGT T AAAGGA T T - - T AAAGA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGAAA T T A TGA T - - - - - - - - - - A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T A T T T CGT T T T - A T T AA - - AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T CGT T T T T T T T - AAAAAAA T TGT AAC T T TGAGT TGAGT AAAAAA TGT AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGA T T T T T T T T - C T T - T AA T AGA T A T C T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GA T T TGT AAC - AAA - CAA TGA TGAAAA T TGGT A T AC T AA T AAAAAAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T T T T - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T CGT T TGT CCG - - - - - - - - - A T CAAAC T T T AA T AAA - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAACACA T T T T T T T - - - - - - - - - - AGA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T A T T T TGT T T T - A T T AA - - AA - T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAACAAA T T T AAAC - - - - - - - - - - AAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T A T T T TGACAA T T T - - - - - - - AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AACA T T T T AA T T T T TGA - - - A T T AA T T T T T AA T CA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGA T AAAA T A T C - GAAAACAAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T A T T T ACAG - - - - - - - - - - A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T T C T CC - AAA - - - - - AA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACA T T T T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC T AAAA TGAA T T CGT T A T T TGGT TGT T T T T CGAAA - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CCA T T T A - - - - - AAA - - - - - GT T TGAAGC T AA T AA T T A - - - - - - - - T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - T C TGT A T AAGGT AGT A T T A T - T T T T AAA
A T AC T AC T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGCA T T T A T AC - - - - - - - - - - T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T A T T T T - - - - - T T A - - - - - AA T AGAA T CCGA T A T TGA - - - - - - - - - AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T T A T - - - - - T T T T T AA - - - ACC T A T AA T AA T AAA T AAAAG - GT AAAAG
AC TGT C T T T T C TGT - GAAAAAA T AA T AAAAGT T T A T A T A T T AA T ACA - - T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAAA T AC T T TGGAC - A - - - - - - C T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAGT AA T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAC T C T T T T T C T T - - - - - - - - - - AC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T AAA T TGTGC - CCA - AA T T AACCGAGGCGAA TGAGGT AGT A TGT AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T A T A T T T TGC - - - T C T A T AAA T T T T TGT TGC T CACCCAC - - - GT T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACCCAAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGT A T T T T T TGT T T - - - - - - - T T A TGT T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C T CGT T T T T T T - AAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAA T A T T T T A T T C T T T T AAAAAA T A T A T A T T AGT T - - - - - - - - - A T T T - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - T AA T A T A T T CCA T T T - - A T T AA - - AAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T A - AAAA T T CACAGACAAGCAGTGC - GT AAAAA T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAAGT A T T T T TGT C T C T TGA T CA T T AA T T AA T AGT T A T T T T TGT T A T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T T T A T AA TGA T T A - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T T AA T T T AAG - - - - - - - - - - GT AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAAA T ACA T T T ACA T T T - C TGAAA T T T T T CGC TGCCCAAGGAGGA T - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CGC T T A T T AA T A T - GT AAA - AAAA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T A T T A T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGC T A T T T A TGT AAC T AGT ACC T AAAA TGA TGT T T T T T AGGACGAA T - - - - - - - - - - GAC TGAAA TGAGT CCGT AAAA T AGC TGT T T T TGGGAGCGT A TGACAAAAA T AAA T A T T T AG - - - - - - - - - - A - A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2221bp; fragments: 5726; full length: 399 (>=1998.9bp)
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 size: 2521bp; fragments: 5726; full length: 0 (>=2268.9bp)
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TE: rnd_1_family_102
 size: 1242bp; fragments: 3272; full length: 2 (>=1117.8bp)
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