
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1440
T AGACC T T T TGAAGAAAAA T A T T T AC T T T T T A T C T T T T CC T AAAACAGCC T C T ACAC T A TGCGAAAAAC T C T T CGAAACA TGT CAAGGT C T CA T T T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCGT T T T A T T T ACA T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCGT ACACAC T A TGCCAGAAACAACCCGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGCGT CCACAC T A TGCGAGAAA T AA T T CGAAACA TGT CAAGGT AGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAACGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT T T AGGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T C T CAAACA T T T CGGGA T A - TGT AGAGGGTGT T T AACACC T T A T AAC T T T TGGC T T T T A T T T CGAA T AGA
GCA T A T A T CCACAAA T AAAA T TGT TGT T TGT AA T T T AGA T TGAAACAAGC - - - - - - - - - - - CGGAGT A T AGAACGAAGCAGA T CAAGGT CGCGT T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGCGGAA T A T T - - - - - - T T T C T AA T AA T T A T A T ACCA T T T T C T T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGAAAAA T T CGTGCCAC T T TGT T AAACAGCGT C T ACAC T A TGCGAAAAAC T T T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAACGT A TGT T T AGA TGT T T TGAAA T ACCAC TGT C T T T T CA TGT T TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - T CACCGCGACC T T T T AGA T T T A T CA T A T ACACCC T C T ACA T T A TGCGGAAAACAGT CCGAAGCAGGT C - AAGT CGTGT A T CC T - - - - - - - - - - - T CAA TGT T T ACAAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGCAAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGGT A T T A TGCAG - C T T TGACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AA T ACGAAAAC T T T T T AGGT T T A T C T T AAACAGCC T C T ACAC T A TGCGGA T AAC T C T T CGAAGCAGGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGGAGCCGT AGT AAAGT T T T T AA T T T T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA TGGGGGT C T T AGT C T TGC T CA T CA T T A T T TGT CAA T TGT T T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T AAACAGT C T T T ACAC T A TGCAGAGAAC T C T T CAAAGCGGGT CAAGGT CGGGT T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGCCGA TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAA TGAGAAACAAA T T - A T T A T AAACAGCC T C T ACAC T A TGCGGAGAAC T C T T CGAAGCAAGT CAAGGT CGT A T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CC TGCGGAA T T T T CA T T T T CCA TGT T CA T AAA T ACA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T AA TGAAAAA TGT A T T ACA T AA T - GTGT T AAACCGCC T C T ACAC TGTGCGGAGAAC T C T T CGAAACAGGT CGAGGT CGGA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGGT A T ACA T T CAAAA T T TGA T T T A T A
- - - - - - - - - - - - AAA T CGA T A T A T C T T T T T T T AGA T T T T T T T A T T CACCC T C T ACAC T A T A TGGA T AACAGT CCGAAGCAGGT CAAGGT CGTGT T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGAGGGTGT T T T AAA T A T T A T AA T T A T T T T T T A TGC T A T A T A T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T ACAAGAAGAAA T T T - A TGT AAAACAGCC T C T ACAC T AAGCGGAGAAC T C T T CGAAGCCGGT CAAGAGCGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA T AGTGT T TGTGGGTGT AC T TGT T TGT T T CC T A - - - - T T C T AGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T T T CGGAAA T A T T T CGTGAACA T T T CGGGA T AGTGT AAGGGC TGT T T AA - - - T T T TGAGTGCCGGT ACA - - - - - - - - A T T A TG
ACAACAGCAAAA T AAAACA T T AA T T CACCACAAAAC - - - - - - - AACAGCGT C T ACAC T A TGCGAAAAACCC T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAGCA T C T AA T T CAA T C - TGT TGA T CGC T T TGT ACC T A T AA T T T CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGGGTGT T T AACACC T T A T AAC T T T TGGC T T T T A T T T CGAA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T AGT T T AGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T ACC T CC TGAAAC - - GT T AA T ACACGC T C T ACA T T A T T CGGAGAA T AGT T CGAAGCAGGT CAA TGT CGCGT T T CGCC - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGCA T AGCA T AGAGGGTGT T T AAGCA T T T T TGT C TGT T A T C T A - AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T CAA T AACGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGCC T C T ACAA TGTGCAAAAAAC T C T T CGAAA T AGGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAA T A T T TGC T A T A T - GA T A T AAAACAGAC T C T ACAC T ACGAGGAGAAC T C T T CGAAGT AGGT CA TGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GACGT AA T A T TGTGT AA TGC - T TGT AAAACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGTGGCAACAC TGGGT T T CA T AA T A T T AA TGAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - ACA TGAAAA T A TGTGA TGT AA T - T TGT T AAACAGC T T C T ACAC T A TGCGGAGAACCC T T CGAAGCAGGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAA T A T A T T T - - - - - AC T T T AGC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAAGT T T C T CAA T T T CCCC T AA T ACACGC T C T ACAC T A T T TGGAGAA T AA T CCGAAGCAGGT CAAGGT CGCGT T T TGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T A - - - - - - - - - - - CGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGT A T AGAGGA TGT T T AAAAGT T T T T - - - - A T T T T T T AGA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AA T ACACCC T C T A T AC T A TGCGGAAAACAGT CCAAAGCAGGTGAAGGT CGTGT T T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGGGTGT T T AA T A T T T T A T AAAA T ACA T A TGAGGT A T A T A T T A T T
- - - - - - - A T AAAAAA TGAAAAAA T A T T T T ACA T AA T - T A T T AAAACAGCGT C T ACAC T A TGCGAAAAAC T C T T CGAAACGTGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACA T T AA T A T AAGT T T - GAC T T AAACAAGGT C T ACAC T A TGCGAGAAAC T C T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AAAACACAC T C T ACAC T A TGCGGAGA T C T C T T CGAAGC - GGT CAAGGT CGCGT T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T TGTGT T AAC T AAA T T TGC T T AAAACAGCC T CCACAC T A TGCAGAGAAC T C T T CAAAGC TGGT CAAGGT CGCGT T T CGTG - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGGT AC TGT AGAGGC T A T T T AAGA - T T A T TGGT AC T CA T T T C - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AC TGCGT T AGA T - - - - A T C T T AAACAGCC T C T ACAC T A TGCGGAGAAC TGT T TGAAGT AGGT CAAGGT CGCA T T T CGTG - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T CGT AC T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGAA T AGTGT AGCGGC TGT T T AACAGACC T T T T T TGT AGT A T T C T T T T TGT ACCA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAC T T CGAAACAAGT CAAGA T CGCGT T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T CGT AA T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCGGC TGT T T AAAA - T T A TGGT AC T C T A T T CA T T T CCA T T T T T AGG
A T T T T T T AA T AAAAA - - AGAAAACAC T T C T - - - - - - - - - T T AC T AC T CGC T C T ACAC T AC T CGGAGAAC T C T T CGAAGCA TGT CAAGGT CGCGT T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T CGAA TGC - - - - - AAAA T A T A T T T C T CA - - - - - - - - - - - AACAGCGT C T ACAC T A TGCGAGAAAC T C T T CGAAACA T A T CAAAGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA TGT CA T T T - - - - - - - T A T ACA T A T A T AAA TGC T AA T T TGAAAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAAC T C T T CGT AACAGGT CAAAGT CGCC T T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGA T T C T A TGT T AAAGT C T T CA T C T T C TGT T T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGA T A T A T A T A T AA T T CGCGT T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CA T AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGC TGT T T AAG - - - - - - - - - - - - - - A TGT A - - - - - GGAA T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T T A TGT T TGTGGT AAACAGAGT ACAAAC T A T T CCAGAAACAA T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T T CAACCGT A T C T AGT C T ACC T T CC T T AAACAGCC T C T ACAC T A TGTGGAGAAC T C T T CGAAGCAGGT CAA TGC TGCGT T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T ACA T ACA T ACGACACACA T AAAG
CA TGT T T T A T A T AGGA TGAGAC T CA T A T T C T AA T T T A T CC T TGT ACAGGC T C T ACAC T A T T CGGAGAA T AGT CCGAAGCAGGT CAAAGT CGCGT T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAAA T CGA T A T A T C T T T T T T T A T A T T T T T T T A T T CACCC T C T ACAC T A T A TGGA T AACAGT CCGAAGCAGGT CAAGGT CGTGT T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGAGGGTGT T T T AAA T A T T A T AA T AA T T T T T T A TGC T A T A T A T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T AAACACGC T C T ACAC T A T T CGGAGAA T AGAACAAAACAAGT CAAGGT CGCC T T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T A T AAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGGTGT T T T ACAC T T T T CAAGGGGT T AGT AACACC T A T A T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T A T ACAC - - AC T ACAC T A T T CGGAGAA T AGCCCGAAGCAGGT CAAGGT CGC T T T T CGT C - - - - - - - - - - - - AA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGGAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGGTGT T T A T AAGA T T A T AGT T AAAA T TGAAG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCGT ACACAC T A TGCGAGAAACAA T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - GGAA TGT T T ACAAAA T A T T T CGGAAA T A T T T CG - AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGCGCC TG - - - - - - - - - T T T T AAAC T C T A TGGAGT A T AAA T ACCAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAA TGCA T CA TGTGT C - A T A T T AAACAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT CAAGGT TGCA T T TGGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CGGAAA T A T T T CGT AAAAA - - - - - - - - - - - C T T AAAA T A T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T C T AAA T A T - AAAA TGT A TGT TGT A T AA T - T T T T AAAACAGCC T C T ACAC T A T A TGAAAAAC T C T T CGAAACA TGT T AAGA T CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACGT A T T T T T - - - - - - - T A T C T CACGAAACA T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T C T T T C T TGGCA T - GCGT T ACACACCC T C T ACAC T A T T CAGAAAACAGT T CGAAGCAGGT CAAGGT CGTGC T T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAA T T CAGT ACAGT T - T T C TGGAGC TGACAAGA T T T CCACAGT AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT CAAGGT CGCGT T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA TGTGC T T A T CAA T T T T T C TGAC TGCAGT CAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACA TGT C TGC T AAA T T - T CCA T A TGCACC T T C T ACAC T A T T CGGAAAACAGT T CAAAGCAGGT CAAGGT CGCGT T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGGA TGT T A T C T AGT T A T T A T T T T T T T T ACGCA T CAGT T T T CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGA T T AC TGAA T - - AA T T T AAA T AACCAC T A T AC T A TGCGGAAAACAGT CCGAAGT AGA T CAAAGT CGTGT T T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AAACAGCC T C T ACAGT A TGCGGAAAAC T C T T CGAA T CAGGT CAAGGT CGCGT C T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T T T CC T T T T CAA T A T - C T A T AAAACAGCCAC T ACAC T A TGCGGAGAAC T C T T CGAAACAGGTGAAGGT CGCGT T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T A - - - - - - - - - - - AA T AGCC T C T ACAC T A TGCGGAAAAC T A T T CGAAACAAGT CAAGGT CGCGT T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGT CAGTGGGAGGAA T TGT AAAC T CAGT T CGCAA TGGACAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T A - - - - - - - - - - - AA T AGCC T C T ACAC T A TGCGGAAAAC T A T T CGAAACAAGT CAAGGT CGCGT T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGT CAGTGGGAGGAA T TGT AAAC T CAGT T CGCAA TGGACAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGT T T C T AACCGAGGCGAAC T A T ACAC T A TGCGAAAAAC T C T T CGAAACC TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T T AA T AGT T T T T T C T A T T ACACCC T C T ACAC T A T T CGGAGAA T AGT T CGAAGCAGGT CAAGGT CA TGT T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T AAGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGTGT AAAGGGTGT T T AAGGC T T T T T A TGGA T T AC T T AAAC - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA TGGTGT AGAGGGTGT T T AACA T A T T T T AAA T T T CA T T ACGGT A T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT T ACACAGAC T ACAC T A T T CGGAGAA T AGT T CGAAGCAGGT - AAGGT CGCGT T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGCGT AGGGGGTGT T T A T AACCC TGT TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA - - - - C T T A T AACAGCGT ACA T AC T A TGCCAGAAACAA T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCGT C T A T T - - - - - - - T A T T AC T - T T T ACA T ACC T T T T T A T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAA T A T T T T A T A T AA T - - CC T AACACACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CGAGT T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T T CAC T CAAAAGT T T T CGT C TGT AA T C T CAA T AA T AA T T T AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T AAACAGCGT ACACAC T A TGCCAGAAACAACCCGAAACA TGT CAAGGT CACA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T A T CAAAC T - A T A T A T AACAGC T T CCACAC T A TGCGGAGA T C T C T CCGAAGCAGGCCAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAAGCC TGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T T AAACAACC T C T ACAC TGTGCGAAAAAC TGT T CGAAACAGGT CAAGGT CGCA T T T TGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT C T ACGAAA T A T T T CGGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGC TGT T T T AAGA - T C T AAA T AAA T ACC T AGC T T T T T T CGCAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T - - AC T T AAAACAGCGT C T ACAC T A TGCGAGAAAC T C T CCGAAACA TGT CAAGGT TGT A T T T TGT C - - - - - - - - - - - - AA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T TGGGA T AGTGT AGCGGC T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T CAACACGC T C T ACAC T A TGCGGAGAA T AGA T TGAAACA TGT CAAAGT CGCGT T T C T T C - - - - - - - - - - CGAA TGT T T ACGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CGT AAACA T T T CGGGA T AGTGT AGAGGC TGT T T CAGAA T T T C T T T T T T T T ACGT AAAGT CGC T AGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAGT AA T T T T AACA T C - - C T T A T T ACGCCC T C T ACAC T A T T CGGAAAACAGT T CGAAGCAGGT CAAGGT CGT C T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGGGGGTGT T - - - - - - - T A T CAA T T A T T A T AC T T A T CAA T T T T T AAA
T T T A T CGAA TGC - - - - - AAAA T A T A T T T C T T A - - - - - - - - - - - AACAGCGT C T ACAC T A TGCGAGAAAC T C T T CGAAACA TGT CAAGGT CGCA T T T CGT C - - - - - - - - - - GAAA TGT T T T CGAAA T A T T T CAGAAA T A T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCGGC TGT T - - - - - - - T T ACAGT A TGT A T ACG - - - - - - - - - - - AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGAA T T CGGT TGAAAG - TGT CAAA TGT T A T T AGGGA T AGT AA T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T A T T C T CAAAGT - - - - - - AAACAGCC T C T ACAC T A TGCGGAGAAC T C T T CGAAACAGGT CAAGGT C T CA T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGA - - - - T T T T - - - - - - - T T T T AAA TGGAACAC - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_1_family_746.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1440bp; fragments: 6028; full length: 0 (>=1296bp)
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TE: rnd_1_family_746.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1835bp; fragments: 4455; full length: 0 (>=1651.5bp)
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TE: rnd_1_family_746
 size: 413bp; fragments: 2811; full length: 737 (>=371.7bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000
0

50

100

150

200

250

300

350

400


