
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1544
- - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T T T T T - - - GAAA T T C T AGT A T T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C TGGGAAAC T AC TGGAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T T T T T T T C T - - A - - - - - - - - - T A T AAAGGGTGAGT T T C T T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAA T AA T T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAGC T CACCC TGT A - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T TGGTGA T T T T T T - - - - - - - - A T T ACACACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT AC T C T A TGGGT A T C T CGGAAAA T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T AGGAAAC T AC T AGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - GG - - - - - - GGCC T T T T TGT AC - - - - - - AA T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGC T A T C T CGGAAAC T AC T AGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGA T CA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T A TGACGAACGAAA - - - - - - -
ACAA T - - - - - - - AA TGAAAAC T T T CC T C T AA - - - - - - A T AC T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAC T A - - - A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C - - TGGGT A T C T CGGAGAGT AC TGGAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGAAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T T CAGT A T T T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAA T T CA T CC TGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T C T T C T T T - - - - - - - - - - T T T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T AAGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGGAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T T T ACAA - AAA - - - AC TGAC T ACCACAAGC TGTGAC T A - - A T
- - - - - AA T A T T - - T TGTGCAGA T T C T T A T - - A T A T A - T C T A T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC T AGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T T CAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A TGAGAAAGA - - - - - - T T TGC T TGT AGACCGACGAAA - - - ACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A T T T A - - - ACA T A - T T AC T A T ACAGGGTGAGT T T CC T AGT A TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT A T A T AA T AAA - - - - - - GGC T AGT AGA T C T CGA T AAAA - - - AAAC
ACCGCAA T A T - T AACAGT TGC T T T C T T T T AAA T A T T A - T T A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGAGGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGGAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGCCACC - - - - AGAAAAC T AC T A T T T T AAGCGC T T T CAAG - - - T ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGC TGAGT T T CC T AC - A TGT T C T C T A TGGGT A T T T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CAAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAAACCCGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T CAA TGAGAA - - - AAC T CA T AGC T ACGT AA T AAA - - - TGAC
- - - - - - - - - - - - AC T AGCAGCA T T T T C - - - - ACACAA TGCGT A T ACAGGGTGAGA T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T TGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGCC T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CGA - - - AA - - - AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAC T T CA - AA - - - - - - GGT AGGT ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGTGT A T C T C TGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - A T A T AAAGT T TGT ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGTGT A T C T TGGAAAC TGC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T ACAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - -
- - - - - - - - T T - T AACA T CA T T T T T A T T T - - - GT ACAA T T CA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT - - - - - - - - ACGC T CA TGTGC T TGTGGT T A T AAGAA T CA T ACA TGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAAAA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T TGT ACAAAA - - - T AACCA T CAA T T CGAAAAGAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T T T A T T A - - - - - - - - - A T AC T A T ACAGAGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGGAAC T AA TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A TGGACGTGAAA - - - AA TGT T CACCGAAGT T AAGCGAAG - - - ACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCC T CC T A - - - - - - - - - T ACA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CCACAAGAC T T T T C T T AA - - - - - - CAGT T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C TGGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T AC T CA T AGAGAACA T CGT A T T AGA T CACCC TGT A T AGT AAAAGAA T AAAAACA T T T T CGGACAACA T T AA T T A T AA T
- - - - - - - - C T T T AC T A T T T T T T T T T C T T CAAA T A T T T T ACA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CAGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGT A T T T T AAA - - AAA - - - AA TGT T T T T T TGCAAA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T T A T C T AAAGT T T CA - - - AAACG - T A TGT A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C TGT C TGGGT A T C T CGGAAAA T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGT T ACCCA T AGAGAACA T C T T AGAAAC T CGCCC TGT A T A T AAA - GA - - - - - - - - - - - T T ACA TGCCGA - - - AA - - - ACAC
- - - - - - - - A T T T A T T T T ACAGT T CGT T C T T AA T A T T AGA T A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C TGT TGGT ACC T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T - - - - T ACC T AC T T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CAC T T TGT AA T A T T C T AAAAAAA T AC T T C T T A T T T CCGTGTGT AACAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T ACAGGGTGAGA T T CC T AGGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGTGAA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - AAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAGGGT AAGT T T CA T ACGA TGT T C T C T A TGGA T A T C T CGGAAAGT AC TGGA T A T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAA T A T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T AAAAG - GAGAGAA T - - - T T T T TGAAAAGGACAGAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T AA - - - AAA T ACAGGGT AAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T T AACA T A T AGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAA T T CC - - AA - - - - - - A T T T T T T A T T T AAAAACGGAA T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T CACC T T C - - - - - - - - - GA T T T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A T CGGT A T C T CGGAAAC T AC TGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T AAGA T T T TGTGT T T A T T A T T A T T T CGA T A T T A - - - - T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGT AA T C T CGGAAACCAC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT ACGC T A - - A - - - - - - - AAA T T T T A TGT T CGCGTGAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AGACA T TGGT T T T AA T T T - - CAA T T A T CAGT A T ACAGGGTGAGT T T AC T ACGA TGT T A T C T A TGGGT A T C TGGAAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T A T T TGT CGCAAGT T TGT C T T T - - AAA T CAA T AA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACG - - GT AC T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC T AAAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T T CGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A - - - - - - - - - AA - - - - GT CA T A T AAA TGT AAA T AAAA - - - CGA T
AA T A T CA T A T T T AA T A T T AA T AAC T T CGT AG - - - - - - - C T C T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CAC T C TGTGT C T A TGAAA - - - - - - A T T T T A T ACGT CGAC T TGAAG - - - CACC
- - - - - - - - - - - CGAAA T T CACC T AA T T A - - - A T A T T AAGCA T A T ACAGGGTGAGT T T CGT ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC T T T AGT T A - - - - - - - - - - C T A T C T T CAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CAACC TGT A T A T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - GAAGCA T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCA T AA T T T T A - A - - - - - - - C T T T T T - - - - - - - - - AAAAAA T T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - GA T T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACAA TGT T C T C T A TGGGCA T C T CGGAAAC TGC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T AAA - - - - - - A T T AAAC T T T T T T AGTGAAA T AAA - - - GGAC
- - - - - - - - - - - T AACA T C T AC T AC T T TGT A T A T AAAA TGT A T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGT T A - - - - - - - - - - C T A T C T T CAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T T C T A - - - - - - - - AAA T T A TGGAGA T T AAA T T AA - - - CAGC
- - - - - - - - - - - T AA T ACCA T T T A T T T T T - AAA T A T T AA TGT T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGT AA T AAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGGA T A TGT T AAA - - - - - - AA T T TGAAAGT T CAA T T T AAA T T - T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - AGCAGCAA T CA T AGAA - - - - - - AAA T AA T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T A T A T AGAAAAGTGGC T T T TGGGT T AAAAA TGAA - - - CA T A
- - - - - - - - - - - - - - T C T A T A T CGT A T CAGAAGAGT AA - - - - AA T ACAGGGTGAGT T T T C T ACCA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AGT A T A TGAAAC T T A T T TGT T - - T AGA TGC T A - T T A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAAA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AA T C T T CAA T T T AA T T AGT T C T A TGAACA T AAC T AC T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT TGT C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - CCAAA T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CAC T C TGT A T A T T T T AAAAAAAA TGAACC T CGCAA T T AA TGGAAA T T - T AGC
GA T T CAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACA T AA T A T T T A T ACAGGGT CAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A T TGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T T T C T AGT AGC T T CCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGT A T A T AC - - A T - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A TGT T AAG - - - AAAA
- - - - - - - - - - - T AACGCC TGCA T TGGTGT AAA T T T TGAC T T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT TGT C T A TGGGT A T A T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGT TGA TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - GT C T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGAAGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T AGT T A T C TGT T T A T - - - - - - - - AGT A T A T ACAGGGTGAGT T T T C T T CGA TGT T C T CAA TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGCA T T T - - - - - - - - - T A T ACA T ACAGGA TGAGT T T T C T A TGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - A T T T T AGTGT T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGCA T C T CGGAAAC T AC TGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T T T T T T T - AA - - - - - - AAAA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T T CAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A T CC T A - - AGA - - - GT T T T T T T T AA T AAAAAA T AA - - - T T AA
- - - - - - - - - - - - GACGT T A TGA T T A T T CC - - A T T T T A T T AC T A TGCAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T T T A TGGGT A T C T CGAAAAC T AC T TGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCAAGA T ACCCA T ACAGAACA T CGT AAAAA T T CACCC TGT A T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TG - - - - A T T T A T T T T T C TGT T T A T T T - AAGT A T T T - A T A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAC T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGC TGC T AGT A T T AAAGT AAA T A TGGGGT ACA T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T T CGAAAC T A T TGGAGA T A - - - - - - - - - - C TGT C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AAAAAC TGACCC TGAA T ACCCAC - - AAAAACAA T T T T TGGGT CGAAACGAGA - - - T TGG
- - - - - AA T AC - T TGT CCCAA T CACAAC T T AAGT A T T A T T T T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T A T CCAGT AC T T T CCGAGA T ACCCA T AGAAAACA T CAAAGAAAC T CACCC TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGTGAACA T AAAAAA - - - C T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - CC T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAGT A T TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T AA T T AGT T A T A T C T CCA - - - A T ACAAAGT T T A T ACAGGGTGAGT T T T C T A TGA TGT T C T CAA TGTGT A T C T CGGAAAC T AA TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T AGCCA T T AAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T T AGT AAAAGCAGAA - - AAGTG
- - - - - - - - - - - T AGT AAGTGGCA T T T TGT A - T T AAAAAA T AAA T ACAGGGT CAGT T T T CCACGA TGT T T T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T ACA T AAAAAAA T - - - - - - ACACGT TGAAAACGAAA T AAAC T ACAA T
- - - - - - - - - - - - GACGCCGT T T T T T C T C T - - A T T T AA - AA T T A T ACAGGGTGAGT T T C T T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T T T - - - - AA - - - - - TGGCGT T T T AGCCCAAAC T AAA - - - AGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - A T CA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCC T T AGAGAACA T CC T AGAAAC T CACCC TGT A T AC T T A T AAAGAAA T A T CA T C T CCACAGCAAGGGAA T T ACAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAA T T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - GT A T C T CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T AACCC TGT A T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - A TGC
GCCA T AA T A - - - - - T CAAAAAAACGACA T AAA T AA T A - - - - T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGAGT A T C T CGGAAAC T A T TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T C T AGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T AGCGG - A - - - - AA T AA T C T C TGCGT A T A TGC TGAA - - - CAAA
- - - A T AA T AC - AAGT A T T AGCC T TGT T T T AAC T T T T A TGAA T A T AGAGGGTGAGGT T T C T A TGA TGT T C T C T A TGGA T A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT AGT T T CCGAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGGAA T CC - - T T T A T AA T T T A - - T - - - - - - - T T T T A T T T T T A T TGAAA TGCA T T AAAAA
- - - - - - - - A T - AAAAA T T CGT T T AGCC T T AAA T AAAG - C T A T A T ACAGGGTGAGT T T CC T AGGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGAAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CAAGT AGT T T CCGAGA TGCCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CA T CC TGT A T T T CAAAAAAAA - - - AA T AA T T T T T T T CAAA TGGAA T T AGGT T
GCCC T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T T T AAAAA T ACAGGGTGAGTGT T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAA T T CC - - A - - - - - - - - T T T T T A T T TGAAAAACGGAA T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T AC T T T A T ACA T - - - GTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGAAA T T CC - - AA - - - - - - T T T T T T A T T T AAAAAACGGAA T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCAGT CA T A T ACAGGGTGAGT T T CC T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC T - GAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAA - ACA T - - - GT T T T T T C T T T T CAAAAAGT AGA T - - - - T A T ACAGGGTGAGT T T T C T ACGA TGT T C T C T A TGGGT A T C T CGGAAAC T AC TGGAGA T A - - - - - - - - - - C T A T C T CCAGT AGT T T CCAAGA T ACCCA T AGAGAACA T CGT AGAAAC T CACCC TGT A T A - - - - - - - - - - AA TGCGC T T T T T T TGAAAAGAAAA - - - - - - -
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 size: 1544bp; fragments: 27075; full length: 0 (>=1389.6bp)
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 size: 1985bp; fragments: 25323; full length: 0 (>=1786.5bp)
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TE: ltr_1_family_303
 size: 400bp; fragments: 12029; full length: 6003 (>=360bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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