
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2766
T A TGT CACC T T T - - - A T AA T T TGGGAGAAC T AAA T T AC T T A T T - - - - - AC - - - - - ACCAA T T AAACGA - - TGCGACACCGT A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCGT T AGT TGT CGT A T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTG - - - - - - - - - - T T A T T ACC T A TGCA TGTGA - - - AA - - TGGGA T A T A T A T T T
T T TGCAAA T T T T - - - C T AA - T AAAAAAAAC T TGAA TGT T T A T T - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAAA T T A T A TGGGAA T T T T TGCA T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C T C TGT T T AGT T AGT C TGTGGAAA - - - GCGCGT C TGC T T T C T CAAA TGAAA - - AAA T - - - A T T T T T A T C T
T A - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - AA T T TGAA T AGC T AGT - - - - - T ACACGGAC T AA T T AAAACA - - - GCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T CCACA T T TGCA T TGGT TGT TGCA T A T T T T T A T AGT T AGT C TGTG - - - - - - - - - - - - - C T AGT T A T C T AGCCAAGA T AAAA T - - - - - - CGT A T T T
T AA T T T T T TGT C T T TGT AA T T AAAAACAGCCA T AA TGT T T T A T AA T T T A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACAGCA T A TGGGAA T T T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGT AA T - - - - - - - T A T A T T C T T T ACA T CAC T AA T A T - - AA T - - - AGAAACACC T
- - - - - - - - - - - - - - T AGAA - T AAA T AGT A T A T ACA T A T C T A T T - - - - - A T CACAGACCA T T T AAACGA - - TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T T A - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGCC TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T C T A TGC T T T T T T A T AA T T AG - GA T AA T T T AGAA T C T T T AC - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - T T T T T T CCGACA T T T AAA T AA - - - - - - - - - CAA T A TGT AAAC
TGGGACGT CC T T - A T A T AA TGAAGAGAAAGT TG - - - - - - - - - - - A T T - AGT ACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T T ACA T TGGT TGT CGAA - - - - T C TGT AGT T AGT C TGTGA T AAG - - - - - - - - ACGT CGGC T T TGAAAAAA T - - AA TGT AACAGA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT - - - A T C TGT T T AGT - - - - GT A TGTGC T AAA - - - - T AA T T T A T TGAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AGT C
CGAGTGT ACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T T CACGT T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT T T AGT - - - TGT C TGTGGT - - - - - T T CA T C T T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T A TGCAC TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTGG - - - - - - - - T A T AC T AGCGA TGT AAGT AA TGT AAAA TGCGAAC T A T A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T T T ACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTGC TGAA T - - - - - - - T T A T T T T T CCGT ACAAAGT A - AA T CAGAGAAGT AGT T
T A - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - AA T T TGAA T AGC T AGT - - - - - T ACACGGAC T AA T T AAAACA - - - GCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T CCACA T T TGCA T TGGT TGT TGCA T A T T T T T A T AGT T AGT C TGTG - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T T ACA T T TGCA T TGA T TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTGGT A - - - - - - - - - - C TGAACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T T T TGT C T T TGT AA T T AAAAACAGCCA T AA TGT T T T A T AA T T T A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACAGCA T A TGGGAA T T T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGT AA T - - - - - - - T A T A T T C T T T ACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T C T A TGC T T T T T T A T AA T T AG - GA T AA T T T AGAA T C T T T AC - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - T T T T T T CCGACA T T T AAA T AA - - - - - - - - - CAA T A TGT AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CGCA T A - - - - - TGGT TGT CGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - CAA T T T AAGT C TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T AGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CG - - T C TGT T T AGT - - - TGT C TGTGC T AA T T A - - AA T AA T T T T T T T A T AAA T AAAA T A T - - - - - - AGAGA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CAGA T T TGCA T TGGT T C T CGCA T C - - TGT A T AGT T AGT C TGT AAGGAAAA T T T A T T T T AC T T T CAGAAA TGAA - - - - A - - - - - - - - - - - - - - -
CGAGTGT ACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T T CACGT T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT T T AGT - - - TGT C TGTGGT - - - - - T T CA T C T T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CA T T A T T TGAAA T T T TGTGAGT T - AACACAGA T T AA T T AAACGA - - TGCGACACCA T A T TGGT A T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GA T T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT CAGT C TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAA T AAAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T T T ACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTGC TGAA T - - - - - - - T T A T T T T T CCGT ACAAAGT A - AA T CAGAGAAGT AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT TGGT C TGTGGT A T A T - T CAGTGA TGT T T ACAAAAA T AAC - - - - AGAGT AACAA T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T T ACA T T TGCA T TGA T TGT CGCA T C TGTGT A T AGT T AGT C TGTGGT A - - - - - - - - - - C TGAACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T T T T A T T T C T T T A T AG - T AAAAAGAA TGAAAA T CA TGAA T AA T C T A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGAAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT - - T TGCA T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGT AAAC T A T - - - - - - AGT T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA TGTGT T T T T TGA T AA - T AAAGA T CCAGT AGA TGT ACAA T A - - - - A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A T AGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - GCAA TGAAGACAA T - - - - - - - ACAA T A T A T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGTGT A T AGT TGGT C TGTGGTGGAGA T - - - - T T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT - - - A T C TGT A TGT TGT T AGT C T A T CGCAAA - - - - GCGC T T AC T T ACAGACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACGT T T T TGT - - - - - - - - - - - - CA T T A T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTG - - AAA T A - - T CGAAAGGT TGT A T AA T TGA TGT - - A T TGAGACC TGT CA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGA T TGAAGAGA T ACCGT T T - AA T ACAGACCAA T T AAACGA - - T ACGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGAA T TGGT TGT CGT A T T TGT A TGT A TGT TGT C TGTGGAA - - - - - - AAGCGT TGT AGCA T AGGCAAC - - - - - - - GT AAGAAGAA T T T
- - - - - CGT CA T T - - T A T AA T T A T CAA T T AC T T AA - - - - - - - - - - A T T - ACCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT AC T T C T T TGT AGT T - GT C TGTGA T A - - - - - - - - - - - - - - C TGT T AGGA T T AAAC - - AAAGT A - - - - - - - - - -
T ACACGT AC T AC - - - - - - - T AAGAGACCGA T TGAAAA T AA T T T A - T T - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGCACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C - - - - TGT AGT T AGT C TGTGACGGA - - - - AA T T T T AA TGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T T
T A T T T T TGGC T T T T T TGT A T T T AAAAAA T A T AAAA T - - - - - A T AGT - T T CCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT AGGT T - - - - GT C TGTGG - - GAAGT T A T T T T T A T T T AGAGAAGC T ACGT AAGGT T T AA T AAA T A T T T
T AA T C T T AGT T C - - - - - - - - T AAAGACAGA T T CA T AA TGT TGT - A T T - AG - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - TGTGACAC T A T A TGGAAA T T TGTGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGCCGCA T C TGT A T AAG - T T AGT C TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT T A T A T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGT - AACCGT TGACCCAACCAA T AGAAACAAAGT AA - A T T T AAGAAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGT A T TGGT TGT CA T A T C TGT A TGT T ACAAGT T T A T CA T AA - - - - - AA T T C T T T T T AGACAA T CAA T - - - - - - - T TGAAACA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGC T CACCA T T T T CCA - T T T ACCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T A T CACA T T TGCGT TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGGCA - - - - T T TGGCGT AAC T T T AAAAGCGGAA T T AAGT CCAA T AAA T A T - -
TGA T CA T A T CC T - - - - - - - T T TGAAA T TGT TGAAA T T AA T ACAA - - - - A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT T A T CGCA T C T C T A TGT T - - - AGT C TGTGACA - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T CAACAGT - - - - - - - T T AA T ACAAAA TG
T AAAAA T A T T C T - - - - - - - - T AAA T AA T A T T AGA T T AC T T A T AA - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CACA T TGGCA T TGGT TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTGC T - - - - - - - T AC T A T AAC T A T AA T A - - - - - - - - - T A T C TGT T T CGT AC T T
AAGGT AAGC T T T - - - - - - - - - - - - AA T C T A TGGAA T TGC T T A T A - - - - T ACACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT - - - A T C TGT A TGT T - - - - GTGTGTGGT - - - - - - - A T A T A T T A T T A T AC TGCCAAC - - - - - - - - - - GT T T A T AA T T
TGA T T T T A T T T C T T T A T AG - T AAAAAGAA TGAAAA T CA TGAA T AA T C T A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGAAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT - - T TGCA T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGT AAAC T A T - - - - - - AGT T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CA T A T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGT AAACACA T ACAC TGT AAAAAA TGAAAGA T C T A T T TGAAAAGA T AACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CAGA T T TGCA T TGT T TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTGGT AAA T A - - T AAAA T AGT T - - - - - - - - - A TGT - - A - - - - - T C T AACGT CC
T AAA TGTGT T T T T TGA T AA - T AAAGA T CCAGT AGA TGT ACAA T A - - - - A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A T AGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C - - - - TGT AGT T AGT C TGTGA T A T AGAGT AA T CGT AA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGGGT A T CGT A - - - CGGCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACA T CA T A TGGGAC T T T T T C T A T T CA - - - - - - - - - - T AA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT A T A T T - - - AGT C TGTGACA - - - - T TGAA T CCA T T T C T T AAAA T AACA T AA - - - - - - AAAGACC T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT - - - A T C TGT A TGT TGT T AGT C T A T CGCAAA - - - - GCGC T T AC T T ACAGACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACGT T T T TGT - - - - - - - - - - - - CA T T A T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTG - - AAA T A - - T CGAAAGGT TGT A T AA T TGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGA T TGAAGAGA T ACCGT T T - AA T ACAGACCAA T T AAACGA - - T ACGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGAA T TGGT TGT CGT A T T TGT A TGT A TGT TGT C TGTGGAA - - - - - - AAGCGT TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT C T C T CCC T T C T T C T AGT T AAAGA T AAA T T T AAGTGCAA T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - A T AGACGC TGCACCGAA TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T C T CACAC T TGCA T TGC T TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTGAA - - - - - - - T AAC T T A T T T ACAAAAA T A T T - - - - T A T A T AA T ACA T A T C T
- - - - - CGT CA T T - - T A T AA T T A T CAA T T AC T T AA - - - - - - - - - - A T T - ACCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT AC T T C T T TGT AGT T - GT C TGTGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACAA T T A T A T TGGT TGT CGT A T C TGT A TGGT - - - AGT CCC - - CC - - - - - - - CCCC T T CACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T T AGGCA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGCA T C TGCA TGT T - - - AGT C TGTGGT AGA T A T T CAAAACAGT T A T T T AAGCAAG - - - - TGT C T AA T AGGT A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACA T T T CAAA T CGGA T A T AA T T - AGCAGAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T A T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TG - T TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT AAGTGT CAAA T A - - T CC T A TGGC T T T AAAAGT AA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - -
TG - - - - - - - - - - - - - - - AA - T AAGGA TGAC T TGAA T T T T T T T T AA T T T ACCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGG - - - - - - - - - - - - T T AAAAGT T T AGT TG - - - - - - - - T A T AA T AAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT CGT A T C TGT T T AGT - - - - GT C TGTGACAAA - - T T T A T A T T AC T T A T T AAAA T ACA - - - - - - - ACCACGGA T A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGT A T TGGT TGT CA T A T C TGT A TGT T ACAAGT T T A T CA T AA - - - - - AA T T C T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGC T CACCA T T T T CCA - T T T ACCACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T A T CACA T T TGCGT TGGT TGT CGT A T C TGT A TGT T - - - - GT C TGTGGCA - - - - T T TGGCGT AAC T T T AAAAGCGGAA T T AAGT CCAA T AAA T A T - -
TGA T CA T A T CC T - - - - - - - T T TGAAA T TGT TGAAA T T AA T ACAA - - - - A T CACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT T A T CGCA T C T C T A TGT T - - - AGT C TGTGACA - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T CAACAGT - - - - - - - T T AA T ACAAAA TG
T AAAAA T A T T C T - - - - - - - - T AAA T AA T A T T AGA T T AC T T A T AA - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CACA T TGGCA T TGGT TGT CGCA T C TGT A TGT T - - - AGT C TGTGC T - - - - - - - T AC T A T AAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGT AAGC T T T - - - - - - - - - - - - AA T C T A TGGAA T TGC T T A T A - - - - T ACACAGAC T AA T T AAAACAGA TGCGACACCA T A TGGGAA T T T T TGT A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGT - - - A T C TGT A TGT T - - - - GTGTGTGGT - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T TGC T TGC TGT T TGA - T A T A T A T AAAA T T AA T T T A T T T T AA T C TGT CACAGACGT AC T AAAACAGA T ACAACACCA T A TGGGAA T T T T T C T A T T CA - - - - - - - - - - GAA T T T T CACA T T TGCA T TGGT TGCCGCA TGTGT A TGT T - - - AGT C TGTGC T - - - - - - - - - - - C T AA T TGCACCAACAA T - - - - AA T C T AAGT AA T AC T T





0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_1_family_853.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2766bp; fragments: 2465; full length: 0 (>=2489.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

60
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2766 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_1_family_853.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 3119bp; fragments: 2434; full length: 0 (>=2807.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0
70

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_1_family_853
 size: 2766bp; fragments: 1175; full length: 3 (>=2489.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

50
10

0
15

0
20

0
25

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 2766 bp



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF4 ORF1

ORF2

ORF3

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF2

ORF1

ORF4

ORF3

ORF6

ORF5

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(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 1500 2000 2500
0

500

1000

1500

2000

2500


