Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1867 1

ATTAAA - - ABTIIITAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTA|TTTTTTTATATGTTGTTAAGGT -« == - -« -« - - - - TIBAACATATTJAAAAAT TBCTACTACAC- - -CTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTAR- - - - - - - - oo oo - -
---------- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT——————————ACCTTAACAAIATATTAAAAAATT!ETACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGICCTAIAAT e
------ TTAATEETAGTCCAGTCAGTGGRGTGTTTTCHCATACAAAAGTIRGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGT TGT TAARBT - -« -« - - - s o e me oo e @aTAARGGCCCC e
---------- AGTCIIAGTCAGTGGGTGTTTTGCCATACAAAANGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATAGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - -ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCAlCTTTTGTATGGCAJAGGCCTATAJTGGCCCCCCACTGATTGGACTA
- - TTAAA- - - - - - - TAGTCCAGTCAGTGGGGGTTTTGCCATACAAAARGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTGTTAAGT---------- ACCTTAACAACATATTAAA-AATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA
-WrAaa- - - - TTAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGJCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGECTA
ATT---TJA- - - - TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTA-TTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - = - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATACTACTACAlCACCTTTTJTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
ABGAATTAAARTAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATAAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTJTATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGIATGGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTARM- - - --- - - - - -
---------- T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTJTAGTAGTAlTTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - -ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACHlCACTER T TGEAR- - AN~ CIGE ™A AJC - R ccBc TlA T TcART
---------- TAGTCCAGTCAGTGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - -[Cl{TTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACABCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGARTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAAT T T T T T TATATGT TGT TAAGGT = = = = = = = = = = = m m o m m e m e e e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o s ETTEACAGH A T[§c CTARCEACRRATT
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGT -AlTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - = = - = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATABTGGCCCCCCACTGATTGGACTANSSNGHS Tff7- - - - -
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAI!TTTTTTATATGTTGTTAAGGT ---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGJAGTAGTAATTTTTT T ATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATARBTGG-CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCATACAAAAGGTGGTGTAGJAGTARTTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAABAACATATTABAAAATTACTACTACACCARICTTTTGTATGGCAGAGICCTATAATGGCJCCCACTGATTGGACTA
TAGTJCAGTCAGTGGGGTGTTTTGICATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTIACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTT T - v ncmcmmece e oo e o TGG-CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCAT - CJJAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - = - = - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGTTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == = = = = = - - - ACCTTAAlAACATATJAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTJATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == - == = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATABTGG-CCCCCACTGATTGGACTAINNNNNCIE - - - - - - - - -
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAAT BT TTTTATATIT TGT TAAGGT - = - - - @ o e et GARBTCTATAATIRT - FETTTTCTGATTGRACTA- - - - oo -
-- - T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAITTTTTTTATATGTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGAGAGGCCTATABTGIICCCCCCACTGATTGGACTA
------- TAGTCCAGTCAGTGJGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCJJTAACAACATATTAAAAJATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGY- CCCCCACTGATTGGACT AN
- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGT---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATJGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA- - - - - - - -
- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCTACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACAJJATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAAJcGccccccACTGATTGGACAR- - - - - - -
---------- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAITTTTTTTAATGTTTTAAGGT - - - - - - - - - -ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA
------------- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCl{TAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATA|TGG-CCCCCACTGATTGGACTA- - - - - - - - - - - -
- - -TETAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACI!TAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTITATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTIGACTA
ATTAAA TAATITAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTICCA ACAABAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAARGT---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTICTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCIACTGATTGGACTARMESTEEN RTH- - - - -
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCAMACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == = = = = = - - - AflcTTAACAACATITTABAAAATTACTAITACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCJCCCACTGATTGGACTAR- - - ----- - - -
AGTCCAGTCA= - - - - - GTllcCCATACAAAAGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAARGT - - - - - - - - -- ACHTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACHCCACTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTA- - - - - - - -[{TTT-----
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTIITAGTAGTJATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTIICTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTANGEINGE - - 7- - - - - -
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTJGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - = - - - - - - - - AICTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAITGG—CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGT TT = = = = = = = = m e mm e e e e e e e e e e e e e o o GTTGTTAAGGT - === ==~~~ - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATABTGG-CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGT -ATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == = = = = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAAMTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTANM- - - - - - -
TAGTCCAGT - - - - - - G TGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - = - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAAITACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTG—ACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == = = = = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGJCAGAGGCCTATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTA - - - - - - - - -
TARTCCAGTAGTGGGGTGTTTTGICATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCTATAATGICCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGT T T - - mmmmmmmmmmm e e e e e e e e o e - TTTETTTATATGTTGTTAAGGT = - = - = - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAG T.ThC-TIATTIGAC
TARTCCAGTCAGTGGGTGTTTRGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTA- TIATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - AflcTTAACAACATATTAAAAATACTACTACACCACCTTTTGTATGGIAGAJGCCTATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGT---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGEA - TTTTTTTATATTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - BccTTAACAACATATTAAAAAATACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCEIA CIGET TillAcT
TAGTmGTTT ----- TACAAAl TG TGlAGHA ATTTTETATATGTTGTTAAGGT -« - - - - - - - - ACCTTAJCAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCJCCCACTGATTGGACTA- - - - - - - -
GBCGCETATAGCTGE- - - - --------------- G

AATTTTTTTATHTGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAAIATATTAAAAAAITICTACTAIACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGICCCCCCACTGATTIGACTA --------
AfICTTAACAACATATTAAAAAATTCTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCHATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTANIINGH
ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGAC
!-T AIAATG.C.C.CTGIE-AITA ---------
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG-cccccACTGARTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATABAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAAATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATJGCAJAGGCCTATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTA

ATTAAATT
———ITAAATTA

------------------ A ABT-- - BTETR TR RG T T ee T T TRG T GT----------ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGlccccccACTATTGGACTA----------------
T A TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAART TTTTTATATGT TGT TAAGET - - - - - oo e | INe (e e [ [efelcle c)Ye TTGHACEA
C TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT == = = = = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGHCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA
T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTITAI— ~GTTGTTAAGGT - - - ----=-- - ACCTTAACAACATATTAARATRA A B B cc A8 TAGGGGEA: CTGT CTTA TAA T TTAACEA
T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTRTAT - -GTTGTTAAGGT = = = = = = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
C TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTARGGT - - -------- BectraafAr @8 TRT TAAAAAATTIT Al TACABACCTTTGEEBT - - - -IA GCC TAATG“CAITIATT GAfjTA
T TAGTCCAGTCBGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAAT T TTTATATGT TGT TAAGGT - = - = - = - @ oo e oo e oo AG. TAATGGCETTN - - - - - - TTGEACT
T T#Tc TOMERGE - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAMA AARGIRE C cilITT
T TAGTIEEENG T CARG GGG T - - - - - - = & o e o e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ACCTTAACAACATATTAAAAAATTATACTACACCACCTTTTGTATGGJAGAGGCCTATAATGGCCCCCIiA TT
T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATA- - -TGTTAAGGT == = == = = - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATEACTACTACACCACCTTTTGTAJGICAGAGGCRTATAATGG - CCCCCACTGATTGGACTA
T TAGTCCAGTCIGTGGiITGTTTTICCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGIAATTTTTTTATATGTTITTAAGGT ---------- ACCTT-CATITTAAAAAITTAITAITAIACCA -------------- GA‘ATAAIGGCICCCIAC.ATTGGA.A
T- TAGTCCAGTCAGTGGGTGTTTTGCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGICCCJCCACTGATTGGACTA
- TAGTCCAGTCIGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT ------------------------------------------------------------ IAGG.TATIAIGICCC ------ GIT.GACT

------------------------ TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT——————————ACCTTAACAAIATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
-T-A-—ITAAA— N TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAA—TTTTTTATATGTTGITAAGIT ---------- ACCTTAA.A --------------------------------------------- ITITAATGG— CCCCCACTGATTGGACTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGIACTA
TTAAA.TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGT—ATTTTTTTATATGTTGTTAIGGT ---------- ACCITAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGA ---------- GGCCCCCCACTGATTGGACTA

T
T

------------- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT——————————ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTITAIGGCAGAGGCCTATAAIG CCCCCCACTGATTGGACTA
---------- T TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT——————————ACCTTAACAACATATTAAAAAAITACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATG -CCCCCACTGATTGGACTA

- - —TITAGTCCAGTCAGTGIGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT --------------------------------------------------------------- .CTATIA G cc_- -7
-------------- AGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTA TTTTTTTATATGTTGTTAAGGT——————————ACCTTAACAACATATTAAAAAATIACTACIACACCACCTTTTGTATGGCAG————————AATGG——CCCCACTGATTGGACTA
------------------ TAGTCCAGTCAGTGGIGTGTTTTIiCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAITTTTTTTATATGTTITTAAGGT— - - -------ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG-CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTG CAT—.AAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT ---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA

TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGIT ---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTAITACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCC-C.TIA.GGICTA

TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAIT TTTTTTATATGTTGTTAAGGT T == == = = = = - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTAITACACCACCTTTTGTATGG AGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAMTTTTTTTATATGTTGTTAAGGT T == == = = = = - - ACCTTAACAACATATTAAAAIATTACTACTACACCACCTTTTGTATGG AGAGGCCTATAATGGCCCCCCAITGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT T == -« == - - - - ACCTTAACAACA-AIAAAATTAIT.T.ACIAC ---------------------------------------------------

TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAITTTTTTTATATGTTGTTAAGGT —————————— ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTITATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCIATACAAA - GGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGITAAGGT —————————— ACCTTAACAAIATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG -CCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT --=-------- ACCTTAACAACATATIAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGG AGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT --=-------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGIMAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA

---A--BAR--- - TBETAGTCCAGTCAGTGRGGTGTTTTGCCATACAAAACETGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT -« -« -« =« - - - - CTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGJCAGAGGCCTATAATGGCCJCCCACTGATTGGACTA
ATTAAATTAJ|TIETAGTCA GTRACHE Tl T TTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAAT TTTTTTATATGT TGTTAAGGT « - = - = - ¢ - x-e o e e ottt oo oo GAGGCCTATABTGGCCCCCCACTGATTGGACTA
--------------- ATTGAA- -A-T TCCAGRCART G- - - - - o e e ... ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAMGCCTATAATGECCCC/CACTGATTGGACTA

———————————— TAGTCCAGTCAGTGGGITITTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGIT— - - - ---- —ACCITAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGICAGAGGCCTATAATGG— CCCCCACTGATTGGACTA

---------- TAGTCCAGJJCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAlTTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - -ACCTTAACAACATATTAAAAAATACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGCCClCCACTGATTGGACTA

------ AAAITAGTCCAGTCAGTGJGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGJAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCJJAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCACTGATTGGACTA

-TTAAATHAA - - —TAGTCCAGICAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT ------------------------------------------------------------------- AIA-GICIC AC----oceeee------CRAGHT- - - - -
A - -ABTAAR- - - - - B TAGTCCAGTCAGT-GGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - -« - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATJGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCCTGATTGGACT - -« - - - - - - c e e -
A - TTAAATTI ----- .TICIGTIA-G-TTI ------------------------------------------------------------ ACiIEAACAICATATTAAAAAATTACTAITACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGG—CCCCCACTGATTGGACTA ---------
GAACGAT - - - - - - TTAATITAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTA-[JTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACHTEIAACAACAT - - TAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
AMNARAAG - - - - - - - - - - TECTATAT TCABTGRGGTGT T e e ATTTTTTATATGTTGTTAAGGT - = - -« - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATccCCCCCCTGATTGGACTA
A TAGTCCBGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT - - - - - - - - - - ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA
ABMACAGT - - - - - --- - - TAIT CA CIGIGIGGIG.T ----------- AGGIG.GTAGTAGTAATTTTT—TATATGTTGTTAAGGT ---------- ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTAIACCACCTTTTGTATGICAGAGGCCTATAATGGCCCCCCACTGATTGGACTA -----
ABRAG- ------------ TAGTCHAGTCAGTGGGGTGTTTTGCCATACAAAAGGTGGTGTAGTAGT -AT T T TT T TATATGT TG T TAAGGT = = = = = = = = = = = = o o = & o o o e o o e o o o o o f o o d o e e e o e o o m e e e e e e e e e e e o A-C- ----------------------------
G

AITCCAGTIA ----- ITITTT ------------------------------------------------------------ ACCTTAACAACATATTAAAAAATIACTACTACACCACCTTTTGTAIGGCAGAGGCITATAATGG—CCCCCACTGATTGGACTA
---------------------------- TAGTCCAGTCAGTGGGGTGTTTTGCIATACAAAAGGTGGTGTAGTAGTAATTTTTTTATATGTTGTTAAGGT— e - —ACCTTAACAACATATTAAAAAATTACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCCTITAAIGI—ICICIAC.AITGG-A
T-T.AIA-— - —GAATTAAT.TAGTCCAGICAGTGGGGTGITTTGCCATACAAAAGGTGITGTAGTAGTAITTTTTITAT— ~GTTGTTAAGGT - = == = == - - - ACCTTAACAACITATTAAAAAAITACTACTACACCACCTTTTGTATGGCAGAGGCITATAATGG— CCCCCACTGATTGGACTA
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size: 1867bp; fragments: 528; full length: 7 (>=1680.3bp)
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size: 2169bp; fragments: 531; full length: 0 (>=1952.1bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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