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MSA length = 581
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T T ACCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - AAAAAA T CAGA T T TGGT A TGT AGGT A T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - CACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T C - GGAGGT AAA T AGGACGGT C T T T CACCGGAGCCAGGT CGGT ACGG
T AA T A T AGCCGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCC T C T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T T TGT A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGA T A T T T AGGTGGAACAGGA T T - CAA T ACAAA T CAA T TGAA T A T - - GA T CAA T CC TGA T T T A T T T CA
T AA T A T ACCGGGTGT T CC T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T T TGA T T AAAAAAACGAGA T T TGA T AAAA T AGCA T A - - A T A TGAA - - - - - - - - - - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACG - AAGCACAACACACACA T ACACGCAAACAGT CC T AA T T CAAACA T
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T T AC T T C T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T AAGACA T ACA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGGAGGT A T AA T A T T AAGGCACA T ACAAACA T T TGGGGT A T ACACGG
T AA T A T ACCGGGT T T T T C TGAAGAGTGGT TGGC T T C T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T AAAAAAAACAAGAC T TGGT A TGT AAGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - AA T T A T CAAA T T T A T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A
T AA T A T ACCAAGTGGT T C T CAA - - - - - GT T TGCC T C T A T AAC T T T T T T A T - - - - - - TG - - - A T AAAAAAACAGA T T TGGT A TGT AAGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGA T C T A T TGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - T T CCC T T T C
CAA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCAC T ACACC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAACA - - AAA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCA T T TGC T AAAA T - - - - - - - - - - TGAA T C T T T T - T C T T T C T TGT AA
T AA T A T ACCGGGTGT TGC T T AAGAGTGGA T CACC T C T AGAAC T T T T T T A T T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A T C T T AGT A T A TGACA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC TGT C T CGT C T A T T T A TGT C TGCCC T C
T AA TGT ACC TGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGGT T TGGT A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCAA TGAG - A T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T - GAAA T TGT AACA TGCGGT T - - - - CA T AAC T ACAA T T TGGC T CGA
T AA T A T ACCGAGT AC T T C T CAAGAGTGGT T CAC T CC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T CAGA T - AAAAA T A T CA T A T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T AGT AAGT ACA T T ACA T AACA T A T CA T T AAA T TGTGACAAA T T TGA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T T ACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - A T AAAAACGAGA T T T AGT T TGT T AGT ACA TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - A T CACCACAA T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCC T T AAAC T T T T T T T A - T T T T T AC TGA T - AAAAA - - CGAGA T T TGGT A TGT T A T T A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T AAAGT A T A T A T A T A T TGT T C T A T AAAAA T TGAGT T A T T T AGA T T AAA T AGGAC T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CC T T A - - - - TGCCA
T AA T A T AC T AGGTGT T T T T CAAGAGT TGT T TGCCCA T A T AA T A T T T T T A T T T T T T T C TGA T - AAAAAAACAAAA T T TGGT A TGT AAGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T C T A T TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAGA T CAAGT T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T T T T C T A T CAA T CC TGA T T AA T T T CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T TGT T T T T T T T CAGA T AAAAAAACGAGA T T TGGT T TGA T A T T A T A TGA T A T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - T C T T C T A T AAAAA T CAAGT CA T T TGAGTGA T T AACCCCCAACAACCAAACCAAACAAAAC - CA TGGCAC T C T AGA T TGA T TGAG
T AA T A T ACCGGGTGT TGCACAAGAGTGGT T CGCCC T T A T AAC T T T T T A T T T T T T T T C TGA T - - AAAAAACGACA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CA T A T T A T T T AGGTGAAACAGGAA T - GAA T AAAAA T CAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CCCAA T T T A TGT CA
T AA T ACACCGGGTGT T T C T CAA T AGTGA T T CACC T C T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A T A T T AGT A T A TGACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T - GTGTGT AGT T AAGT AA T T C T T AAAAC T A T T - - - - - - - - - T AGAA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAAAA TGGT T CGACCC T A T AAC - T T T T T A - T T T T T T C TGA T - - AAAAAA TGAGA T T TGGT A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CACGAGCCGCC TGGT T C T C T AGCGAA TGCCGT T T TGT AACA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T - GTGACAACAAC - T T T T T A - T T T T T T C TGAC - - AACAAA TGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A T AAC T T T AA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - C - T T AGA TGTGAC TGCCGA T T - - - - T A TGAAACGAACA T T C TGAAA
T AA T A T ACCGGGTGT T TGT CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T A T T T T A T AAAAAA TGA T A T T TGGT A TGT T AGAA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T - AAAA T TGAGTGAAA T AA TGGA - - - - - - - - - - - - AC T T T T CGC T A
T AA TGT ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - AAA - - - - AAAGA T T TGGT A TGT T CA T A T A T AACA T CAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A - AAC T ACCA T ACGA T TGAAAAA - - - - - - - - - - - CGT T AAAGA TGA
AAGT A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AGC T T T T T A T A T T T C TGA T - - - AAAAAAAAACAGA T T TGGT A T A T TGGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCA TGAGC T A T CC T - - - - AAA T CAAGT T A T T T AGGCGAAACAGGAC T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T CAGT CAA T CC TGA T T T A T C T T T
T AA T A T ACCGGC TGT T T T T CAAGAGTGGT T TGCCCC T A T T AC T T T T T T A T T T T T T T T T A T A - AAAAAACCAA T A T T TGGT A TGT AAGCA T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGGTGT A T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T A T - T T T T T - - - - - C - AGAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AA T A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T T AGGTGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCC T C TGGCCCCGCCA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CA T CCC T A T A T T T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - - AAAAAACCAGA T T TGGT T T A T T AGT ACA TGAGA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCAGCACAACAAA T TGACAACA T C T AGGT A TGT TGACA T T TGT C TGG
T AA T A T ACCGGGTGT T TGT CAA T AGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T T A T T C T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C - CCAGGTGT T T C TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGGG
T AACA T ACCGGGTGT T T C T T AAGAGTGGT T CGCC T C T A T AAC T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACACAACC T - - - - - - - - - - - - - GT T T CA TGTGG
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAA TGGT T C - CCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAAC T A T A T T T AGT A TGT T AGT A T AGGACA T AAA - - - - - - - - - - T - CGA T AAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TG - AAGTGT AAGT A T T T T AAAGAG - - - - - - - - - - - AAA T C TGGT CAA
T AA T A T AC TGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AA - - - GT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CA TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T A T ACAA
T AA T A T ACCGGGCGT T T C T CAAGAGTGGT T T ACCCC T A T AAC T T T T T AGT T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T TGT T T T T AACAC T T T T T AACAC T CAA TGAACACCGGTGAA TGCAG
T AA T A T AC TGGGTGT T T T T T AAGAGTGGT T TGCCCC T ACAAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAAC T AGA T T TGGT A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - T A T T C T A T AAAAA T CAAGT T A T T T AGGT CAAAAAGGA T T - GAA T A T AAA T CAA T T A T TGAA T C T A T CAA T CC TGA T T T A TGT CA
T AA T ACACCGAGCGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC - - - - - - - - T T T T T T C TGA T AAAAAAAA T AAGAA T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGAGAAAA T CACGAACA T AGA T T T CGAA TGAGT C T CAAA TGGT AGCG
T AA T A T ACCGGT TGT T T C T CAAAAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T T T AA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - CG - AA T AGT AA T A TGCCA T T CGT - - - AAA T CAAGT AA T T T ACGTGAAACAGGA - - - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T CAA T CAA T C T TGA T T T A TGT CA
T AA T A T ACC TGGAGT T T CAAAAGA T TGGT TGT CCCC T A T - - CAC T T T T T A T T T T T T C TGA T - - AAAAAA - AAGA T T TGGT A T T T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T A - AAA T CAAGT T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAACACAAA T CAA T T AAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T A T CGGGTGT T T C T CAAAAGT - - - - - - - - T - - - - - - - T T T A T T - - T T T T A TGA - - - - AAAAAAACAAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGT TGT A T A T CAAGAGTGA T T AACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T T AAA - - - - CGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAC T A T T T T T CA T T CGT T CAA
T AA T ACACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AA T T T T T T - - A T T T T T T C TGA T AAAAAAA - - GAGA T T TGGT A TGT T CGT A T C T AACA T AA T - - - - - - - - - - GGCGA TGAGAA T A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCC - A T AAA TGGAA T AAAAAAAA TGT AC T T AAACGGCAACAA T T T T CA
T AA T A T ACCGGT - GT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC TGT AAC T T T T T T A T T T T T T TGTGA T - AAAAAAACGAGA T A TGGT A TGT T AGT A T A TGGCA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T T A T T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T - GCACA T C T AA T T A T CAGT TGT T AAA T AAC T ACAAA T AAGT T TGA
T AA T A T ACCGGGTGT T T CACAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - AAA T AC T T - - - - - T TGGT A T C T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - G - CGACGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGTGGT ACCCCCA T A T T A T T A T C T
T AA T ACACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCC T A T AAA - - - T T T T T A - - T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T T TGTGT C T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAA T A T TGAGACACACGCCC T - - - - - - - - - - - - - GT A T AAAAAAG
T AA T A T AC TGGGTGT T T C T CAAGAGTGGGT CAC T T C T A T ACC T T T T T T A - - - T T T T T TGA T - AAAA T AACGAGA T T TGGT A T A T T AGT A T A TGACA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - - TGGT AGA T A T T CAACAACAGT T C T AAGAA T A T T CAA T T AAAACA
T AA T A T ACCGGC TGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAGCGAGA T T TGGT A TGT T AGCA T A TGACA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T AGAAAGT AAGGC T AAGGT ACGT - - - - - - - - - - - A TGT T T A T T T AA
T AA T A T ACCGGGTGT TGT T T AAGAGTGGT T CGCCCC T A T ACC T T A T T T A T T T T T T T T TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGCGT A T AACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - AAA T C T AAAA T T T ACGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAG
T AA T T T ACGGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T - - - - T T T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T C T - - - CA T AAAAAC T AGA T T TGGT A T C T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - T T C TGT T C T A T AAAAA T CAAGT AA T T T CGGTGAAACAGGAAG - TGACCAAAAACAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CC T AA T T AA TGT CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T T T CAAGAGTGGT T CGT C T C T A T AAC T T T T T T A - A T T T T T T AGA T AAAAA T AACGAGA T T TGGT A T C T T AGT A T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAAAA T A T T C TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC TGAAAAGAAACCA T A T T T C T AA T AAC T T T C T AA T T A T AGAA
T AA T A T ACCCGGTGT T T C T CAAGAGT - - - - - - - - - T CA T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - - AAAAAACGAGA T T TGGT A T C T T AGT A T A T CACA T AA T - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAACAACAAC TGAAC TGA T C T T CCAGGGAC T T C TGGT T CGT CCAG
GA T CA T A T C - - A TGT T T C T CAAGAGT - - - - - - - - G - - - - - - - GT T C T - - - - - - - - - - G - - - - A T AAAAAA T AGA T T TGGT A TGT T AG - A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT C - GCAGC TGGAGCGGGCGAGCAC T T TGCCAGCCGGGGCCCCCGCAG
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T AAAGAGTGGT T CACC T T T A T AAC - T T T T T A - T TGT T T C TGACAAAAAAAAACAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACAAAAA - - - - - - - - - - T - - - - T AAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T T A TGT T A TGT AGGTGAAACAGGA T T - T AA T ACAAA T CAGT TGAA T AC T CAA T C T A T CC TGA T T T A TGT CA
AAA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC - - - - - - - T T T T T T T T TGA T - AGAAAAACGAGA T T TGGT AGGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAACA T ACAAAC TGGA T AAAA T T - - - - - - - - - - - ACA T T T A TGT CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CAC T CC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T CC T AA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T ACAC TGT A - - TGCAA T AAA T T - - - - - - - - - - - - T TGT CAA T A T - -
T AACA T ACCGGGTGT T T C T T AAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC T T T T T T A - T AC T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGCA T A TGGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGG - AGA T CCAAGGAGAACAA - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T TGT A T TG
T AA T A T ACCGGACGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T AA - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACAAGA - - TGT T A TGT T AGT A T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - T - CGA TGACAA T A T T T TGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGA - AAAAA - - - - - - - - - - A T ACA T T CAGAGA T T C T A T A T A T C TGTGC
T AA T A T ACCGGACGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T AA - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACAAGA - - TGT T A TGT T AGT A T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - T - CGA TGACAA T A T T T TGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGA - AAAAA - - - - - - - - - - A T ACA T T CAGAGA T T C T A T A T A T C TGTGC
GAC T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC TGT T T T A T T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A T A T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T C T A T TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGT AA T T T AGGTGAGA T AGGA T T - GAA T ACGAA T CAA T TGAA T ACCCAA T CAA T CC TGA T T T A TGT CA
T AACGT ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGA T T TG - - - - - - - - GT A T A TGGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTG - AAGTGCAAA T T T T T T CAGGGC - - - - - - - - - - - - - A T C T CGA T T A
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T AAAAAGTGGT T CGT CCC T A T AAC T T T T T AA T T T T T T T C T T T A - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGC T AGCA T A TGAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAACA T AGAAAC TGGA T AAAA T T - - - - - - - - - - - ACA T T T A TGT CA
T AA T A T AC TGGGTGT T T C T CAAGA T TGA T A T AAC T C T A T AA - T T T TGT A - T T T T T T C TGA T - AAGAAAACGAGA T T T AA T A T AC T AACA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACGC TGCCAACGA T T T A T T T A T CAA T C T AGA T CAACAA T A
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCCCA T AAC T T T T T AA T T T T T T CGT - - - - A T AAAAAAGAGT T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGGACGAAAAAAAAC T AAC TGT - - - - - - - - - - - AAAA T TGT ACAA
T AA T A T ACCGGA TGA T T C T CAAGAGTGGT T CGACCC T A T AAC T T T T T T A - T T T TGT C T AA T - - AAAAAACGAGA T T TGGT A TGT TGGCA T ACAACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C - GGA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGA T A T AA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAG - - GT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T CCGT AA - AAAGAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACAAAAAAGCACA T CAAA T AAAAA TGT T A T AAGTGCAAA T T T A T A T CA
T AA T A T ACCGGGT A T T T C T CAAGAGTGGT T CACC T C T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACAAGA T T TGGT T TGT AAGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CA - AAA T AACAAAA T T A T AAA T T T CA T T T T AA - CACAGT AA T AC T CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAGGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T A T A T T T T T T - - TGA T - AAAAAGA TGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGT CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCC - AAC T T T AAC TGCCAAGAAC TG - - - - - - - - - - - T AGC T AA T A T AC
T AA T A T ACCAAGTGT T T C T CAAGAGT C T C T CACCCC T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T T CGGT - AAAAAACGA TGT T T TGGT A TGT T AGT A T ACGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGGCAGC T A T AGGTGC - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGGC T C T A T AACA T T T T T T A T T T TGT C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGCA TGT CAGC T T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T - A TGTGCA T T T T T AACAAA T C - GC TGT AAC T T T T T TGC T A TGGAA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGC T CGC T CC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T CC TGA T - AAAAAAACGAAA T T TGC T A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CCACA T T A
T AA T A T ACCGGGT A T T TGT CAAGAGTGA T T CACCCC T A T A T T T T T T T T A - A T T T T T C T CA T - AAAAGAACGAGA T T TGGT A TGT T AC T A T A TGTGA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGT T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T AC TGCGT - - T CA T T AAGAA TGGT T CGT CCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T CGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CA - AAAACCAAAGC T T T T AAACA T ACAACAAA TGC T A T T T T A TGCC T
T AA T A T ACCGGGT A T T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC - T T T T T AA T T T T T T C TGA T - AAAAAAAGGAGA T T TGGT A TGT T AGCACA TGA T A TGAC - - - - - - - - - - T - - - - T AAA - - - - - - - TGT T C T A T AAAAACCAAGT T A T T T AAGTGAAACAAGA T T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T C T A T CAA T CC TGA T T T A TGT CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAAGGGT T T ACCCC T A T AAC T T T T T T A - C T T T T T C TGAA - AAAAAAAACAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGA - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T CGT T AAC T AAAA - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T T - AC T C T AGTGCAA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T T AGCCC T A T AAC - - - T T T A - T T T T T T C TGA T - - AAAAAACGA T A T T TGGT T TGT TGGT ACA TGGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAACGGT A T CAAA TGT T T AAACCA TGAGAAAA T T A T AA T T TGC T T AA
T AA T A T ACCAGGTGTGT C T CAAAGGT AGT T CACCC T T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T T T AAA - AAAGAAACAAAA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - TGCAA TGAGAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCA - A T A T T T T CAAAAAA T AAACAC T CA T T AAA T A T CGA T T T T AGGT A
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGT T T C T CACCCC T A T AAC T T T - - - - - T T T T T T C TGAC - AAAAAAACGA T A T T TGGTGTGT T AGT A T A T AACA T AAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAGAA T A T T T TGTGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA - GCAAA T A T AA TGAC T A T T T T T A T TGCACC T - - - - - - - - - T AGGA
T AA T A T ACCGGGTGT T T CACAAGAGTGC T T CA T T T C T A T AA T T T T T T T A T T T T T T T C T AA T - AAAAAAACGA T A T T TGGT A TGT T AGT A T A TGA T A T AA T - - - - - - - - - - TGCGA T AAGT A T A T T T TGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T - - - AAGCA TGA T T T ACAA T T T - - - - - - - - - - - - - AC T AAGCACCG
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCC T T A T AA T T T T T T TGT T T T T T T C TGA T AAAAAAAA TGAGA T T TGGT A TGT T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - AAAAAC T AAACAAGT AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGGTGT T AC T CAAGAGTGGT T CGCCCCCA T AAC - T T T T CA T T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGGA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - AGT CA TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAAC T AGT T AGGTGAAACAGGA T T - CAA T ACAAA T CAA - - - - - - - - T C T A T CAA T C T TGA T T T A TGT CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T - A T C T T T T T T A T T T T T T C TGA T - - AAAAAACGAGA T T T CGT A T C T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGT T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CC TGA T A T A T T T CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T - A T C T T T T T T A T T T T T T C TGA T - - AAAAAACGAGA T T T CGT A T C T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGT T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CC TGA T A T A T T T CA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCC T CCA T AAC T T T T T T A - T T T T T T T T - - - - A T AAAAACGAGA T T TGAAA TGT AAGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T AGTGT CA
T AA T C T AC TGAGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC - - - - T AAAC T T T T T A - T T T T T T C T AA T - - AAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T ACA T T - TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T TGT TG
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CGAGA T TGGT T CGT CCC T A T AAC T T T T T T A - - T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGT T T TGGTGTGT T AGT A T A TGA T A T AAA - - - - - - - - - - - A T AA T AAGGGT A - - - - - - - - - - - - - AAA T CAAGT T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAA T ACAGA T CAA T TGAA TGGTGCACCAA T T CAGGT T T AGC T AA
T AA T A T ACCAGGTGT T T C T CAAAAGTGGT T CACCCC T A T AA T T T T T T T A T T T T T T T T TGA T - AAAA - AACGAGA T T TG - - - - - T T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT ACA T AAACCGT T A T T AGAA TGT C T ACCCACGT TGA T T T A T T T A T
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T AAAGAGTGGT T CACC T T T A T AAC T T T T C T A - GT T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGGT T TGGT AAGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGC T AAGA T A T T CGCCCA T T AGT ACAC T CA T T A T T C T CACAA
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CGCCCC T A T AAC T C T T T T A - - T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGGT T TGGT A TGGT AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - A - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGA T A T T T AGGTGAAACAGGA T T - GAA T ACAAA T CAA T TGAA T AC T C T ACCAA T T C TGA T T T A TGT CA
T AA T A T AC TGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACC T CAA T AAC T T T T T T A - A T T T T T C T AA T - AAAAAAA - GAGA T T TGGT A TGC T AGT A TGTGACA T AAG - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT AGAACC T AAAAAAGA TGGT AAC - - - - - - - - - - - GAA T CGT TGACA
T AA T A T ACCGGGTGT T T T CCAAGAGTGGT TGGCCCA T AAAAC T T T T T A T - T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T T AGT A TGT T - GCA T A TGA TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA - A T AAA T CAGCCAAGT AACA T T - - - - - - - - - - - T A T T T T T CGC - -
T AAC T T T T T TGA T ACA T T TGGT A TGC - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T TGG - - - - - - - - - - - - GGAA T T TGGACA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AA T - - - - - - - - - - TGCGA T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCGAGGT CAGCGAAC T T TGT T T T AGT C T CGGT T T C TGAAA
T AAC T T T T T TGA T ACA T T TGGT A TGC - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T TGG - - - - - - - - - - - - GGAA T T TGGACA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AA T - - - - - - - - - - TGCGA T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCGAGGT CAGCGAAC T T TGT T T T AGT C T CGGT T T C TGAAA
T AA T A T ACCGGGT A T T T T T CAAGAGTGGT T T ACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT A T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - T - - - - TGAG - - - - - - - TGT T C T A T AAAAA T CAAGT CA T T T CGGTGAAACCGGAAG - TGAC T AAAAACAA T TGAA T AC T CAA T CAA T CC T AA T T T A T A T CA
T AA T A T ACCGAGTGT T T C T CAAGAGTGGT T T ACCCC T A T AAC T T T T T T T A T T T T T T C TGA T AAAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT T AGT T T A TGACA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGAAA T A T ACAAAA T AA T T A T A T T T T CAAACA T T A T CAA T AAAAA T AA
T AA T A T ACCGAGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT TGACA T A TGACACAAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAAAA T A T T T TGT T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T - AAA T AAACAAGAGA T AACA T ACCAACAAA T CCAGA T T CAAA T CA
T AA T A T ACCGAGTGT T T C T CAAGAGTGGT T CACCCC T A T AAC T T T T T T A - T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TGT TGACA T A TGACACAAA - - - - - - - - - - TGCGA TGAAAA T A T T T TGT T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T - AAA T AAACAAGAGA T AACA T ACCAACAAA T CCAGA T T CAAA T CA
T AA T A T ACCGCGTGT T T C T CAAGAGTGC T T CGCC T C T A T AAC T T T T T T A T T T T T T T C TGA T - AAAAAAACGAGA T T TGGT A TG - T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGT - GAA T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T ACCGGGTGT T T C T CAAGAGTGGT C TGCCCC T A T AAC T T T T T T A T T TGT T T T TGA T - AAAAAAA TGAAA T T T CGT A TGT T AGCA T A TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T - AAACAAAA T T T AAAAGAA T T T C TGA T AAAGCCAAA T T TGC T ACA
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TE: rnd_1_family_520.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: 581bp; fragments: 83073; full length: 0 (>=522.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 581 bp
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TE: rnd_1_family_520.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 951bp; fragments: 78012; full length: 0 (>=855.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_520

 size: 504bp; fragments: 62961; full length: 467 (>=453.6bp)
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