
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1237
GGAA T A T A T C T T AGAC - - - AAAAA T - - - T ACAGGGTGACCCACGC T T CCGA T AAAGC T C T A T A T T AGGA T T T TGGT T TGTGA T T T T CA T T T T AA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T C T T A - - - GGCCACCAC TGGT CC T T T A T - - AC T A T ACGTGAAC T
A T T T T T T T T T T T CGA T - - - - - - - - - - - - CAGAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAA T A T T T A T A T T AAGT T T T AGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT CCCA - - - T A TGA T T CGGACA T T TGT A - - - - - - A T A T AAAAAA T
- CGT TGT T T T A T C TGAA - GGAA - - - GT A T A T AGGGTGACCCAGGC T T C TGAAAAAGC T C T T T A T CAGGT T T T AGGT T T CACA T T T T C - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T A T T T T AAAAAA T T AAA TGAAA T A T T AAACCAAAA - - CC TGA T A T AGAGC T T T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T CCC T C T C T ACAA - - - - - - - GAGCA T CGGA TGGCGT AGCC T T C T A - - - - - - - - - - - - CCCAGGC T T T TGA T T TGTGA T T T T CA T T T T AA T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T AAA - - - - T T TGTGGT A T AAC T T TGT A T T T A T T A T A T T AAGT AA
GT AA T T T AA TGCGAA T AA - - - - - - - TGA T AGAGGT T AACCCAGGC T T CCGAAAAAGCCC T C T A T TGCGT T T T TGGT T TGCGA T T C T CA T T T AAA T T - - T T - - - - - - - - - - T CA T T T T AGACGT T T CACAGT T AGT CAGAGA T T AAAA TGT T AAA T AACA T A T T - - - - - - - - - - - AAAAGT A T T A T T T T T T T - - - - - - - - - - ACA T CACAC
AC T T T T T A T A T T T A T C - - - - - - - - - T T A T ACAGGGTGACGCAGGC T T CCGAAAAAGC T T T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGAC T T T T A T T T CAA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - A T A TGAGTGAAAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - AAAA T T
A T T T T A T T CGT T A T CA - - - - - - - - - A T A T AC TGGGT AAC TGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - C TGT AGGAGGCAC TGT AAGA T T CGACA T - - - - - AAAGT A T T AAA T AA TGT T T CAA T T CGT AAA T T C TGA T C T CAA T C TGA T - - - - - A T CACGT T AAGT T T
AA T T T CAGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - C T ACAGGGTGACC T ACGT T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T T A TGA T T T T T A T T T CAAA - T - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AC T T TGAAC T C TGGT A T T TGT AA T A T A T CGT CC
A T A T T A T AC T T T A T T T CAAAAA - - - T T A T ACAGGGTGACCCAGAC T T CCGAAAAAGC TGT A T A T T AGG - T T T TGGT T TGCGGA T T T T A T T T CAA T - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGGA TGCCG - - A T TGGT T CGAAGT A T T T T C T T T - - - - - C T T TGGT T T
TGAACA T T T ACCCCA T - - - - - - - - - A T A T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAAC T C T A T A T T A T A T T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAACA T T T ACCCCA T - - - - - - - - - A T A T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAAC T C T A T A T T A T A T T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T TGT - - - - - - - - - - AAA T AAA T A
GGAA T A T A T C T T AGAC - - - AAAAA T - - - T ACAGGGTGACCCACGC T T CCGA T AAAGC T C T A T A T T AGGA T T T TGA T T TGTGA T T T T CA T T T T AA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T C T T A - - - GGCCACCAC TGGT CC T T T A T - - AC T A T ACGTGAAC T
A T CA T ACGTGT T T AAA - - - GA T - - - AAA T A T T AGGTGACCCAGGGT T T TGAAAAAGC T T T A T A T CAGGT T T C TGGT T CGAGA T T T T CAC TGCAA T C T - - - - - - - - - - - - - C TGT A TGAAC T A T T T T CAGA T TGCGT A T A T A T T AGAAAA T TGT T T AAAA T A TGGAAA T C T CA - ACC TGA T AAGGAGC T T T T T T T AAAC T A T AGAGAAGAC
T T AAAA T T CAC T AAA T AAAAAAAA T A T C T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGCAC T A TGT T AGGT T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CA T - T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T AAA T - - - - - - - - - - - C T T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - -
AGT T T T T T CA T T AAAGT A - AAAAA T C T A T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGTGT T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CA T T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGACGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - AC TGT AAA T AAA T A
AC T T CA T T CAGT T AA - - - AGGAACA - - - T ACAGGGTGAC T CAGGC T T CCGAAAAAGC TGT A T A T T AGGT T T T TGGT T TGT AAA TGT CA T T T CAGT T - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T ACAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AA T A T
T T AA T AA T CAC T AAA T AAAAAAAA T A T C T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A TGT AAGGT T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA T T T T A T AAA T AAAGCGGCAAA T T T T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T TGT AA T TGACA - - - - - - - - CCA T ACAAAGTGACCCAGCC T T CCGAAAAAGC T C T A TGT CAGGT TGC TGGT T TGAGA T T T T CAC T CCAA T CC - T T - - - - - - - - - - C TGGCAGA T ACGT T A - - - - - - - - - GT A T A T A T AA T AA T A T T AAA T AAAACA T T A T CA T T AA T - - CC T AACC T CACA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T CGA T T AA T T A - - - - - - - AA - A - - - CACAGGGTGA T T CAAGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T A TGCAAAGT AAA T T T AA T T T CA T T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AAAC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T A T T
GCACCA T C T AA T C T T AAAAAAC - - - - A T T ACAGGGTGACCC TGGC T T C TGAAAAAGC T C T A T A T CAGGT T T T AGGT T T CAGA T T T T C T T T T CAA T T T T T T - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T A T A T T AAAAAA T T AAA T AAAA T A T T AAACCAAAA - - CC TGA T A T AGAGC T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T A T T CAGT AGT T - - - - - - - - - C T A T T CAAGGCAAA T CACA T TGCCGAAAAAGCCGT A T A T T AAGT T T T TGGT T TGAGT T T T T T T T T T CAA - - - T T T - - - - - - - - - - CCGAA TGACGCGT T T C TGAC T T AGGCA T A T AA T T AAAAA T T AAA TGAAA T CCA - - - - - - - - - AA T CA T A T T T AA T AC T T AC T A T T - - - - - - C T A T AAA T A
GAAGT A T T TGT T T AAC - - - GAAA - - C T A T ACAGGGTGACACAGCGT T T CA T AAAAGC T C T A T A T CACGGT T C TGA T T TGAGA T T T T CAC T T CAAAC T - T T - - - - - - - - - - T CGT A TGAA T T A T T T T AAAGC TGGA T A T A T A T AAAACAA T T T AGT AAAA T T T C - - - - - - - - - AACCCGA T A T TGAACA T T T CGC T C - - - - - A T T T T AC T T
AA T T T CAGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - C T ACAGGGTGAGC T ACAGT T CCGA T AAAGC T CCA T A T T AGGT T T T TGGT T T A TGA T T T T T A T T T CAA T - T - T C - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T T AGACA T ACA T T - ACAAA T T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - A T CCCAA T A T AAAGC T T T T T A T T T - T AGT A T A T T T T CC
GTGT CAA T T AA T T A - - - - - - - T A - T - - - CACAGGGAGA T T CAAGT T T CCGAAAAAGC T C T A T A T AAGGT T T T TGC T T TGT AAA T T T CA T T T CAA T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T A T
GAAGT A T T T T A T AGTGGA - - - - - - - A T ACACAGGGTGACCCAGCGT T CCGAAAAAAC T A T A T A T CA TGT T T A TGGT T TGAGA T T T T T AC T T CA T T C T T T T - - - - - - - - - - C TGT A TGAAGT A T T T T CAAA T TGAACAAA T A T T T AAAAC T T AAAAAAAAGGT CA TGAC T T AAGT T T T T T T T T AA T T C T T T T AACGTGCAA T A TGT CGGT T
GGA TGACA T AC T TGA T - - - AAA - - - ACA T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCGAAAA - GT T T T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGA T T T T CA T T T CAA T - T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A T T T A T T T T TGA T AG - AAAAA T - CA T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCGAAAAA T C T C T A T A T CAGGT T T T TGGT T TGTG - - - - - - A T T T T AA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A T AC - - - T T A T A TGT CAGCA
GA T A T T T A T T T T TGA T AG - AAAAA T - CA T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCGAAAAA T C T C T A T A T CAGGT T T T TGGT T TGTG - - - - - - A T T T T AA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T AC - - - T T A T A TGT CAGCA
T T AA T AA T CAC T AAA T AAAAAAAA T A T C T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T CAA TGT T AGT T T T T TGGT T TGCGAGT T T T A T T T CAA - T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA T T T T A T AAA T AGAGCGGCAAA T T T T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T A T A T CC T AAAA - - - - - - - - - GT C T ACAGGGTGAC T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGTGT T TGGT C TGCGA T T T T T A T T T CAA T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGT T TGAAGGA T T T AAAGTGAAACC TGT T C T A T - - - - - A T T AAAAA T
GGT T T A T T T AA T C T - - - - - AGAAA T T A T T ACAGGGTGACCCAGCGT CCCGAAAAAAACC - A T A T CAGGT T T C TGGT T T CAAA T T T T T A T T CCAA T C - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAA T
T AAGT A T A T A T T AACA - - - - - - - - - A T C T ACAGGGTGACC T AGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T AC T AGGT T T T TGGT A TGT CA T T T T T A T T T CAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAC T T CGC T A - - T A TGACGT CCGGA T T T T T A T C T - - - - - T T A TGGAA T
T AC T CGGA T T T T T T A T - - - - - - - - - A T ACA T AGGGT AACCCGGAC T T T CAAAAAAGC T C - - T A T T AGGT T T T TGA T T TGTGA T T T T CA T T T T AA - - - GT T - - - - - - - - - - T AA T A T T A T A T A T T T C T A T A T T AA - - - - A T A T T AAAA T AGT AAAAGAAA TGT AAA TGC T T AGGACAGGGTGT AGAAGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACGCAC T CAGT A T A T - - - - - - - - - T C T T ACAGGA TGACCCAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGA T T C T T A T T T CA T T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAC T CCG - - T C T AGAACAAACA T T T C - - - - - - T T T T A T T CGA T A T
GACGCAC T CAGT A T A T - - - - - - - - - T C T T ACAGGA TGACCCAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGA T T C T T A T T T CA T T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - T T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - A TGCACAGGGTGACCCAGGC T T C TGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT TGGTGA T T T T T A T T T CAA T T T T T A - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T A T A T T AAAAAA T AA - - - - - - - - CACAAACCA T AA - - CC T CA T A T AGACC T T T T T A T T C - - - - - T CA TGA TGG
AAAA T A T AAA T TGCA T - - - - - - - - - A T T AA T AAAA TGACCCAAGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T T TGT T TGCGA T T T T CA T T T CAA T T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - CGA T A T T TGAA T T T T C T - - - - - - - - - - AGTGGACA T
T A T T T T T A T CA T AAC T - - AAAA - - - AC T T ACAGGGTGACCCAGCA T T CCGAAAAAGC T C T A T - - CACGT T T C TGGT T CGAGA T C T T CAC T CCAC T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC TGC TGA - - - T CAAA T T TG - - - - - - - - T - - - - GT AA TGCGGGTGA T
GT CGT A T T T A T T T T AA - - T TGAAA T A T A T ACAGGGTGACCCAGTGT T CCGAAAAAGC T CCA T A T CAGGA T T CCGA T A T CAGA T T T T CAC T C T AGT C T T T T - - - - - - - - - - C TGTGT T AAA T A T T TGAAAA T TGAACA T A T A T TGA TGGA T T AAA TGAAACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T A T T T T T AAAC - - - - - - - - - GT A T ACAGGGTGACCCAGCGT T CCCAAAAAAC T C T A T A T CAGGT T T C TGGT T TGA T A T T T T CAC T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAACAA T CGT AA T T T T T T T TGA - - - - - - - - - T T T A T T A T A T A T T A T T C
- - - T CA T T T A T T A T CC - - - - - - - - - ACA T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T CAGGT T T T CGGT T T C TGAA T T T C T T T T CAA - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA - - A T AAA T AGCA T T T T T C T - - - - - - - - - - GT T T AAA - -
AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGCGAA T T T CA T T T CAA T - T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T A T AA - CAGTGA T C T CA T T A T T TGT A T T T A T CAAACA T CACGT
T AA TGA TGTGT CGGA T AAAGAAAAAGCA T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCGGAAA T AC TGT A T A T T AGGT T T T CGGT T TGT T A T T T T T T T T T CAGT T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA TGT T - - - - - T CGA T T ACC T T C T T AGAA - - - - - T A T A - ACAAA T A
- - A T AA T T TGT T ACGA - - T AA T AGT A T A T ACAGAGTGA T CCAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T CGGT T TGTGA T T T T T A T T T T AA T T - - T T - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAAC TGGACGT ACA T T AAAAAA T T AAA T AAAA TGACAAAC T AAAA - - CCCAGCA T AGA T C T T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AAACA T T T T A T A TGAAAG - - AAA T ACAGGGTGACCCAGGC T T T CGAAAAAGC T C TGT AA T AAGA T T T TGGT T TGT AA T T T CCA T T T AA T - - - T T T - - - - - - - - - - CC T T A T AAAAAGT T T TGAAACCGG - - - - A T C T C TGAAAGGT AAA T T A T A T AA T AA T T T A T AAAA T T T T A TGCAAAAA T TGT - - - - - - - - - - GT T AGACC T
T AA T C T T T CAA T A T A T - - - - - - - - - - T A T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - AAGT CAACGCCGCCCA T T C - - - - - - - - - - GCA T T A T AA
T AA T C T T T CAA T A T A T - - - - - - - - - - T A T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - AAGT CAACGCCGCCCA T T C - - - - - - - - - - GCA T T A T AA
- - - GT A T T T TGT ACC T T - - - - - - - - T T T T ACGGGGTGA T T CAGGC T T CCGACAAA T C T C T A T A T T AGGT T T T T CGT T AGCGAA T T T CA T T T AAA - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T A TGCAA - - A T A T ACAG - GGGGT T C T - - - - - - - - - - A T T T AAA - -
CGA T CA T ACGGT A T AA - - - - - - - - - - - - T ACAAGGTGGCCCAGGC T T CCGAA T AAGC T C TGT A T TGGA T T T T TGGT T TGCGA T T T T T A T T T CAA - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T T AAA - - T T T AA T T T T A T AC TGC T TGT T T - - - - - A T A TGGAA T
ACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCAGGGTGACCCAGGC T CCCGAAAAAGC T C T A T A T CAGGT T T T TGGT T T AAGA T T T T CA T T T CAA T C - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - AA TGA TGT AAA T C T - - - - - - - - - T T T T A T T CAAAA T
- - - - - - - - - - ACAAA T - - AAAA - - - A T A T AAAGGGTGACCCAGGT T T CCGAAAAAGT T C T A T A - T AGGA T T A TGGT T TGTGA T TGTGAA T T T A T T T T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACCCC T AA - - - AAA T A T T TGCAC T T - - - T A T - - A T T C T AAAAAA T A T
GGA T T A TGT A T T A T A T - - - - - - - - - A T A T ACAAGGTGT CACACGC T T C TGAAAAAGC T C T A T A T T AGGGT T T TGGT T TGTGA T T T T T A T T T CG - - - T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGT T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T
AAA T T AA T T T T TGAAAGGAAAA - - - - - - T A T AGGC T AAC T CAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T A T TGGGT A T T TGGT T T A TGAA T T T T A T T T CAA T T - - T T - - - - - - - - - - C TGCAGGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T A T A T T T AAAAAC T AAA T AAA T T T ACAAAGCAAAA - - CCAAA T A T AGAGC T T T T T A T T T A T T ACAAA T AA T AA
T T AA T AA T CCC T AAAAAAAAAAAA T A T C T ACAGGGTGA T T CAGGC T T CCGAAAAAAC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGAA T T T CA T T CCAA - T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA T TGT ACAA T T T TGAAAG - - AA T T T T TGA T T T - - - - - AAACC T CAC
AC T T T T T A T A T T T AGC - - - - - - - - - T T A T ACAGGGTGACACAGGC T T CCAAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T T T TGGT T TGTGA T T T T T A T T T CAA T T T - T T - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T ACA T T A T AAAA T T AA T T AAAA T C T CAAACCAAAACAA T AAGT ACAGA T A T T T T - - - - - - - - - - GGT AGA T C T
AA T TGA T T T A T T AAAAG - AAAA - - - - T A T ACAGGGTGACCCAGGC T T CCG - - - - - - - - - - - - - T T AAGAA T T AGGT T TGTGAA T T T CA T T T CAA T T - - T T - - - - - - - - - - C TGT A TGAAA T A T T T T AAAA T TGGACA T A T A T T AAAAAA T T AAA T AAAA T CGCAAACCAAAA - - - - - - - CA T AGAGC T T T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T A T AC T T T - - - - AA TGAAA - - A T A T A T AGGGCGACCCAGGC T T CCGAAAAAGC T C T A T AGT AGGT T T T TGGT T T AAGGT T T TGA T T T CAA T C - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGA TGC TG - - A T TGGT T CGGAGT A T T T T C T T T - - - - - C T T TGGT T T
AA T A TGAGT T T T AA - - - - - - - - - - - GT T T ACAGGGTGACCAGT TGT T T CGAAAA TGGT C T A T T T CAGGT T T C TGGT T TGTGA T T T T CAC T CCAGT C T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CGT T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC
AAC T TGTGT A T AGCGC - - AAAAC - - AAA T ACAGGGTGACCCAGGC T T CGGAAAAAGC T C T A T A T CAGGT T T T TGGT T T AAAA T T T T CA T A T CAA T C - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - AA TGA TGT AAA T C TGTG - - - - - - T T T T A T ACAAAA T
CGCCCA T CC TGTGCAA - - GGGT A TGT T A T ACAGGT TGACCCAGGC T T T CGAAAAAGC T C T A T A T T AGGT T TGAGGT T TGTGA T T T T T A T T T CAA - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT CGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T AA T T T
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TE: rnd_1_family_250.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1237bp; fragments: 4303; full length: 0 (>=1113.3bp)
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TE: rnd_1_family_250.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 1898bp; fragments: 3687; full length: 0 (>=1708.2bp)
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TE: rnd_1_family_250
 size: 505bp; fragments: 2607; full length: 654 (>=454.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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