
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7316
T T TGT T CA - - AGA - - T AA T TG - - - - - - - - A - T T AGT - CAAA T T A T AGT T T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T AGA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGT - - - - - - - AAAA T A T A T AC T T T T - A T T T A T T T A T A - - AAAAAC T T C - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAGT AGT T - - - - - - - - - - A T A - - - - - TGTGT CCCAGAA T - - AGAA T A T AA - -
T A T AAA T CG - AAGC - - - - - - - - - - T T C T T A - T A - - - - A T T AA T T T TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACACA T T A T - A T AAAA T A T A T A T T T - - - AAGT T T AAAAG - AAAAAA T A T A - - -
T CCAACAAGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC TG - - - - - - - - - - - T T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCAACGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AA TGT T T T ACAAAAACGC T ACAGT T T CA T A T - - - - - - - GT A - - - - - - AGCGGC T AAAA - - - AAAA T - CA - GG
T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A - T T ACG - T T CGGA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGCGACAAA - - AC - A T A - - - T A TGT A T T T T T T AAGTGTGAC TG - AAAAAA - A T A - - -
TGAGGGCAA T AAGT - TG - - - - - - - - - - - - - T T AAAA - GA T A T CAAAA T TGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAA T TGTGT A TG - - - T AGA T A - - - - - - AAACGC T AAAA - A - AACA T A T AACG
- - T AAC T AAA - AAAGC - - - - T CA - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - A T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAA - - - - - T A - - AAA - - - - - - - - - - - T AAC T AA T ACAC - GGGAAA T A T CCAA
AA T A TGCAGA - - - - - T - - CA T T A - T T A T CA - GGGAC - TGCAAAAAGA T CC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAA T CC T C - A T AA T A - - - - - - - - - - - - CA T T C T T A T T T - GAAAAAAACA - A T
AGT AAAAAAGT AGT A TGT CC T T A - - T A T T A T TGT A TGTGAAAAC T ACAAGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCAACGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AGTGT T T T A T T AAAACGT T ACAAGT - - - - A TGAA - - - - ACACCACA T AACC T T C T C T C - A - GACA T - - - - A T
CC TGA T CAA - - - - T A T AGA T T T C - - - - - - - - T AGTG - - - - - GGAGGGCAGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A TGT A T A T CA T A T A T - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGT A T A T - - - - - - - - - - A T A - - T T T - AG - - TGT A T AG - - AAAAA T A - - - AA
AACCACGAAGACA T A TG - - - - - - T A T A T T A T T T AAG - GA T T T T AAAGT AC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCAACGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AA TGT T T T AAAAAAACGC T ACAGT AC T T - - - AAGC T A T A T A - - - - - - T A T TGT TGAAA - - AAAAA T - - - - A T
GCAGAGT AG - - AA T A T - C T A T T A - - T AA T - - TGAAA - CAA T A T A T TGT A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAGT A T TGT A T AAAA - - - ACA - - - - - - AAA T A T T T T AA - AG - - - - T AGA - AG
AAGCAA T AAAAA T TGT - T C T T T A - - - - - - - C T AAGT - AAAAGT A TGT AGT TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T - T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACACA T T TGGA T A - A T - - - - - - - - - - - - AGGT A T T T CAC - AAAAAA T A T AAAG
AA T T T T T AAA T AA T AC - T T TGT AA T CA T CC - CCA T T - GT A T T ACACA T C T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAA T C T C T T A T AAAA - - - - - A TGT C T T AA T T AGT CGAGCAAAGAA T A T C - GA
TG - - - - - - - - - - - T - T A - - - - - A - - - - - - - - - GA T A - AC T T AC T T AACGT TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T A T AA - - - - - - - - AA T C T A TGCA T A T A T - CA T TGGAACAA T CAAGAA TG - - - - -
T A T AA T T T T A - - - - - T A - - - - - - C T CGCA - T - ACGC - CGTGGGGCGGGAGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT - C T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - -
A T T AA T AAAA - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T T T A T T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A TGT A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T A T AAAAACGC T ACA T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T T T A - T AGGA T T A T AA T C
T A T AACAAAAAAGT A T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T AAA T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A TGT A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA - T A T A T
- - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T T A T CGA T T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGA T T T A - - - - - - - T T T A TG - - T T T T AAA T T C T A T T AC - - A T AA T AAA T AA
T ACGAGT AGA - - - T A TGT T T T TG - - - - - - - T CGA T AAAACAACACCA T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAA T A T CC - - - - - - - AACA T T - - - - - - AA T T T T CAAAA - - AA T AA TGT C - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGACACCA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAA TGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGTGGT A TGA - - - - - - - - - TGAAA
TGCAAAAAA T AAAGA T A T TGC T A - - - - - - - T ACAGAACCA T A T AA T C T AC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGC TGT T CGCAGTGT T AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAC T ACAA T A T AAAA T CAA T A T T T T CA T AAA T T T AGAC T TGAAAGT A T T A - -
TGGACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A TGGGAG - T TGA TGT AAGT A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T AA T T - AAAAAA T - - - - AA
T AAAAA T AAG - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - T CGT T - TGAAACA T CAAAC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAAAA - - - - - - - AAACGT - - - - - - - - - T T T TGGT A T CA T AAAGAA T ACA - AC
T T TGACCAGGAAA T A T A T T T T TGGT T A T T A - TGA TGA T T T CA T T C TGT A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A TGT A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AA TGT T T T ACAAAAACGC T ACAGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A TGA TGACAGGT A T A - GG
CGCAAAAGGAA - - T A TGT A T T T - T T T A T TGT A T AAA - T A T T - - - - - A T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGT T ACAA T A T T A T ACAAC T T A T AAA T T - - - - AAA T AA T A T AC - - - - - - - - T T A - A T
T T AAAA T AA - T AA T - - - - - - - - - T T TGT T - - - - - - - - T T T A T C T C T ACCC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T A T A T C T AAGAAA T ACA - - - - - - T T T A T T AC T AAAA - ACA TGTGT AAAA T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T ACA T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACA TGA T C T C - - AGCA T AGACG - - T T C T CGGT T T T T CAC T CAGCGA T - CG - AA
TGT A T A T AAA - - - - A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - CCC T A T AA TGTGC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAGTGCC T - A T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AGT CGC - - GT AA T - T A - A T
TGCAAAAAACCAA T T T T - - - - - - - CGA T AA T T TGT A - - - - - - - T A T A T AA TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T ACA T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T - - - CAAA - - - A T - - - - - - - AAAA TGT A T CG - - - AAAGT A - - - AA
T AAAAA T AAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAC T C T ACGA TGT T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACACA T T A T TGT - - - - - - - - - - TGT T T T AA T T T T TGT AGT A - AAAA T - T AAAA
T T AGGT T AG - AA T - A T A T T A T T ACCCA T T T - T T CGAC T T AC T C T CCGCA T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGCA T T C - - - AGT A - - - A T A - - - - - - - - GTGC T CCAG - AG - - - - T T CA - AA
T AAA TGT AAA T AA T A T ACCA T T A T T T ACCA - A T AAA - CGT AAGCAAA T AGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AGAAACGC T ACAA T AGA T - A T - AAA - - - A T C - - - - - - AACCA T AA T AA - - AAAA - - - - - - - -
T T T T C T TGAAGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAACAGGA T AGT CCC T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACACCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT - T AAGA
CAGAAGT AA - A T ACGTGT T T T CA - - - - - - - - TGGT T - T T T TGGT A TGT AC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T - - - A T A T A TGA T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAGT AC T A - - - AAGA - - - AAA - - T T T - CA T T T A T A T AA - - GCGAA T A - - - AG
T T T AAAAAGAA - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAAGT AACGGA T CA T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACA T CA T C T T - - AAAC T A T A T T - - T T T - T T T T AC T A T CA - ACAAAA TGT A - AC
T AAAGT T T A - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAA T A T AC - A T - - - - - - - T CA - - - - - CAAC T AC T T T T CG - - AAAA T - T T A T A
A T T AGTGGA - A - - T ACA - TGCAAC T TGT T A - GT AGA - CCGTGAACAA T C T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T C T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T T AAAAACGC T ACAA T C T AA - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - CC - - AC
- AGAAA T AGAACC TGT - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - AAACGT ACGGGCC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T - T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - ACA T A T - - - - - - - - - - - - AGA T A T T T CAC - AAAAAA T A T AAAG
AA T AACAAAAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAAAA T CAGAAA T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T ACA T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGT T ACAA T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGT T CGAC T - AAAAAA - TGA - -
T C T T TGTGAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAC T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAC T TGAC T AA T - AAAAGT A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AGA T T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCAACGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACA T T A T T T T A T T AAA - - - T T A TGT T T T AA T AA T TGC T C TGA T AAA T T - - - AA
TGAAAC T AAA - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAC TGACCGT TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGT AA TGT T T A T AAAAAACGC T ACACCGT T AC T T - AAA T A T C T C T T T T C T T A T A T A T A T A T T T - A T A T T - AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCAACGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGA T AA TGT T T A T AAAAAACGCAACAC T AC T C T A T - - - - - - - T T A - - - - - - T A T T TGAACAA - - - - - - - - ACA - AG
- - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGC TGT T CGCAGTGGT AA TGT T T T T T AAAAACGC T ACAAC T ACA T A T AAAAAGT AAA - - T T T - AA T T CC T A T TG - A - - - - - - - - - - AA
- - - AAAAAAC - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A - - - - - - - - A TGCC T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACACA T C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T A T ACGG - - - AAGGT C - - - T A
AGAAAAGAAA - - - - - - - T A T TGG - - - - - - - T - - - - - - CAGAGAAGAAGA T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGTGGTGGT TG - T T T AAAAAACGC T ACAAG - - - - - A T T AA T T A TGT T C T T T T - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA - - - - AA
T AGAAGT AAA - - - - - - - T T A T AA - - C - - - - T - - C T CACACAGTGT T A T CGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGT TGCCGT T CGCAGTGGT AGT TGT T T T AAAAAACGC T ACAA T CGGT - A TGA - - T A T A T T T T C T T CGGGT - - - - - - - T ACAAAAA - - - - AA
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CGT A TGTGA - AGT T A - - - - - - - - T T T A T T T - T AAAA - T TGCAGT A T AGGT TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T T A T AAAA TGT - C T CC T T CA T T T A - - - - T AAGA - AAGGTGGCCA TGC TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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AA TGGGCA T - AAA T - C - - T T A T A - - T AA T A - AGAAAAAGAAAAAC T T A T C TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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T CAGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGA - T T ACAAGTGA T CGCCA T CA TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGT AAAGAAA - T A T A T T T AGA T - - - T T T - A T AAA - T A T T T T T T AA T AA TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C - T T T T T A T A T A TG - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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GA T AA T T T AAAGA T A T A T T T T T C T T T A T T A T T AAAGACGGAGGAGGGCAGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA TGAAAAGC TGCCGT T CGCAGT AGT AGT TGT T T T AAAAAACGC T ACAAC - - - - - GT T AA - CA T A T C T T AC T CGGC TGCAGCAGT A - AA TGT - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT A T AAGT AGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T A T T T T A T A T A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T - - - - - - - - - - - - A - - - - - T A T A T CC T A T AC - - - AGAA - - - - A - -
TGAAAA T AAG - - - - - - - T T T T TG - - - - - - - T - - T ACCCA T AA TGT - - - - - TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A TGT A T A - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACG - T T T T AGT T CGT T ACA TGT C T T T T T T A T A T A T AA T A T A TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T - - - GC T T T A - GT AACA - T T AAG - TGGTGT A T TGTGGTGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A T T A T A T TGT AACGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT A T T T T T T A T A T A TGA T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_610.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7316bp; fragments: 17324; full length: 1 (>=6584.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

50
0

10
00

15
00

20
00

25
00

30
00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7316 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_610.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7629bp; fragments: 15679; full length: 0 (>=6866.1bp)
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TE: ltr_1_family_610
 size: 3987bp; fragments: 801; full length: 37 (>=3588.3bp)
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