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5'_u13_chrVII_C_TY2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAAAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAT
5'_i12_chrXV_C_TY2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAT
5'_i3_chrIV___TY2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u24_chrXII_C_TY2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_i2_chrIV_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u7_chrIV_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u9_chrIV_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u10_chrIV_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAT
5'_u12_chrVII_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u21_chrXII_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAT
5'_u22_chrXII_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u29_chrXIV_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_u34_chrXVI_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAT
u19_chrX_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAT
s39_chrIII_C_TY1/2_solo TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAC
5'_st17_chrIII_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAAAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACGTTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACACAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATTAACATATAAAAT
5'_i5_chrV_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i14_chrXVI_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u1_chrI_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u20_chrXII_C_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u26_chrXIII_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_st14_chrIII_+_TY1/2_ltr TGTTGGAATAGAAATCAACTATCATCTACTAACTAGTATTTACATTACTAGTATATTATCATATACGGTGTT-AGAAGATGACGCAAATGATGAGAAATAGTCATCTAAATTAGTGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i4_chrIV_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i6_chrV_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i8_chrVII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i9_chrVIII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAGGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_i11_chrXIII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_i15_chrXVI_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u3_chrII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u16_chrVII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u18_chrX_+_TY2_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u19_chrXII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u25_chrXIII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAGGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u31_chrXV_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u32_chrXV_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u35_chrXVI_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_st23_chrIII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAACGCAAGGATTGATAATGTAATAGGATCAATGAATATAAACATATAAAAC
5'_u2_chrII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u27_chrXIII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_u28_chrXIV_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAGGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
s211_chrVII_+_TY1_solo TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATATAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_st100_chrVII_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
3'_st115_chrVIII_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGATGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
3'_st146_chrXI_C_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAAGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
5'_st208_chrXVI_+_TY1_ltr TGTTGGAATAAAAATCCACTATCGTCTATCAACTAATAGTTATATTATCAATATATTATCATATACGGTGTTAAGATGATGACATAAGTTATGAGAAGCTGTCATCGAGGTTAGAGGAAGCTGAAGTGCAAGGATTGATAATGTAATAGGAT-AATG-----AAACATATAAAAC
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5'_u13_chrVII_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATAT-CTACATACCTAATATTATCGCCTT-ATAAAAAATGGAATCCCAACAATTACATCAAAATCCACATTCTCTTCA
5'_i12_chrXV_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTCATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTACATTCTACATACCTAATATTATTGCCTT-ATTAAAAATGGAATCCCAACAATTATCTCAAAATTCACCCACTTTTCA
5'_i3_chrIV___TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATAT-CTACATACCTAATATTATAGCCTT-AATCACAATGGAATCCCAACAATTACATCAAAATCCACATTCCC----
5'_u24_chrXII_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATAT-CTACATACCTAATATTATAGCCTT-AATCACAATGGAATCCCAACAATTACATCAAAATCCACATTCTCTACA
5'_i2_chrIV_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACAT--------
5'_u7_chrIV_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACAT--------
5'_u9_chrIV_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCAC----------
5'_u10_chrIV_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCAC----------
5'_u12_chrVII_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACAT--------
5'_u21_chrXII_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACATATTTCTCA
5'_u22_chrXII_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACACCCACACATTTCTC-
5'_u29_chrXIV_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTACAGATTTCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCAC----------
5'_u34_chrXVI_C_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCAC----------
internal_u19_chrX_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACATATTTCTCA
s39_chrIII_C_TY2_solo G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGG--ATTCCTAAATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCAC----------
5'_st17_chrIII_+_TY2_ltr G--ATGA-TAATAATATTTATAGAATTGTGTAGAATTGCAGATTCCCTTTTATGGGGATTCCTAAATCCTCGAGGAGAATTTATA--ATATAGTCTGTATACATAATATTATAGCTTCTAACGACAATGGAATTCTAACAATTATC---------------------
5'_i5_chrV_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
5'_i14_chrXVI_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
5'_u1_chrI_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
5'_u20_chrXII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
5'_u26_chrXIII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACATATTTCTCA
5'_st14_chrIII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
5'_i4_chrIV_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_i6_chrV_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATCCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_i8_chrVII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACATATTTCTCA
5'_i9_chrVIII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATATCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_i11_chrXIII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_i15_chrXVI_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_u3_chrII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGCAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_u16_chrVII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_u18_chrX_+_TY2_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACATATTTCTCA
5'_u19_chrXII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTCTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_u25_chrXIII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCAAATATATCTCA
5'_u31_chrXV_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACAAATTTCTCA
5'_u32_chrXV_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACATATATCTCA
5'_u35_chrXVI_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTATTCACCCATTTCTCA
5'_st23_chrIII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTAATTACCCACACATTTCTCA
5'_u2_chrII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTTGAGGAGAACTTCTAGTGTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCCCCGATTTTTCA
5'_u27_chrXIII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCCCCCATTTCTCA
5'_u28_chrXIV_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
s211_chrVII_+_TY1_solo GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCATCATTTACCCATTTCTCA
5'_st100_chrVII_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCCCCCATTTTTCA
3'_st115_chrVIII_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTGATATTAGTAAATAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAAAAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
3'_st146_chrXI_C_TY1_ltr GGAATGAGGAATAATCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTTGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTTATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCCCCCATTTCTCA
5'_st208_chrXVI_+_TY1_ltr GGAATGAGGAATATTCGTAATATTAGTATGTAGAAATATAGATTCCATTTTGAGG--ATTCCTATATCCTCGAGGAGAACTTCTA--GTATATTCTGTATACCTAATATTATAGCCTTCATCAACAATGGAATCCCAACAATTATCTCAACATTCACCCATTTCTCA
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Breakpoint 2 Region
Recombination 


