
Start crop Point End crop Point

MSA length = 538
A T AAAGTGA T AAAA T CCGTGCACGGCGA - - - - - GAAGCC - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGAAGT AC T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGGA T T CA T T AAAAAAA T - - -
AA T TGA T T TGAA T T T T TGCGGA T T T T A T T T T A T A T T A T T - - - T T A T T T A T A T AGT CCGAAGCAAGCGAC T A T T T T TGCAC T AAA T CCCCAGTGAAAA T T T - - - - - - - - - - T TGCCCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CAC TGGT T CACGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAA T AC T AAA T CAAGA TGT CAGGT AAA - - -
A T AA T T AA T AAGT T T - - - - - GGT AAAAAA T CAGAGT AG - GTGT AA T T T AAA T AGT CCGGAGCCAGCGA TGA T T T T T T CACCAAA T T CCCAC T AAAAA T T C - - - - - - - - - - T T AGCCGAAA T AA T ACAA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCAGGAC T A T A T A T T C - A T T AA T T - T AAA TGAACACA T AAAAA T AGT T T A TGT T A - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGAAGT AACGA T AAA T A - - - - - - - - - - AA T AGT C TGGAGT CAGCGACGA T T T T TGCACCAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T T CCGAAC T A T AACA TG - - - - - - - - T CGT A T CGT AA T ACGT T T T T T T T T AAACGT A T - - -
A T T AA T C T CC TGAA T T T CGCAA T AGCAA T CAAGGCAGT T - - - - - - - - - - T A T AGT CCAGAGCCAACAACGT T T T T TGCA T CACC T T C T CAGTGAAAA T T A - - - - - - - - - - T TGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AGA T A T T A T CAAGC T AA T - - -
AA T CA T T A T ACAGC T T T C T T CA T AAAGC T ACGA T T CGT A T T T T AC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - AAA T T CCCGGTGAA T C T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T A T AA - - - - - - - - - A T T - - - - - AAA T AGAGT T ACAAC T T T T AGT T - - - - AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAA T A T AAA T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T TGCACCAA T T T C T T AGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T T TGT CAAAA T T AAA T AA T TGACAAAAA T AAAAAAC T AGT - - - - - - - - - - T T AC T AA - - - - - - - - T T T A TGT T TGA T T T A TGT T T A T CCAA T A - - - - CCA
T TGAA T T ACA T AGT T T C - - - C T TGAAGT T T T ACAGAA - - - - A T AA T A T T AA T AGT CCGGAGCCAGCAACGA T T T T T ACACCAAA T T T ACA T TGAAAA T T T - - - - - - - - - - T T A T CCGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T AAGA - - - - - - - - - - - - - TGGT AGT T CAAA T AA T AGTGT T T AA TGGC T TGC T
AA TGGT T A T T - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA T T T AAA T AGT CCAGTGT CAACGACGA T T T T TGCACCAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T CAACCGAAA T T AAA T AC T TGACAAAAA T TGGT C T C T AGC T CCCGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGAGT T AG - - - - T AAAA T CA TGC T
CA T AGT CAAGT TGT TGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAC T AGT A T T T A T A T ACA TGA T T T AA T AGT
- - - - - GAA T C TGA T C T T CCCAGCAGTGA T T TGAAAAA T A T AC TGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAA T T CGCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA T AAC TGACAAAAA T AGGT CGC TGGT T T CCGGAC T A T AG - - - - T A T T A - - - AA T T CAGT T T AGA T A T T AAC T T T T A T A T T TGT A T A
C T TGAGAA TGGA T T T T AAACAA T AA T T AC T T AC TGGA T T - - - - - - - - - - T A T AGT CCGGA T CCAGCGACGA T T T T T C T ACCAAA T T CC T AGCGAAA T TGT - - - - - - - - - - T TGT CCGAAA TGAAA T AA T TGACAAA T A T AGGT CA T TGGGT CCCGGAC T A T A T T AA T - - - - - - - - CCAAAAAA T AA TGT A T T T A T A T T TGA T T CAGAC TG
CCAAGAAAGT CAA T T T T CC - AGC TGA TGTGT T T T A T A T A T CC T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAAGT AA T TGGCAAAAA T AGGT CGC TGAC T T CAGGAC T A T - - - - - - T A TGA - - - - - - - - - - - - - A T A TGT TGAA T A T T AAGT C T A T A T C
GCAGC T CAGGGAAA T T T A T T AC T AA TGAA T TGGT C - - - T A T TGAACGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - T T TGT CGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGACAGC TGGT T AGCGAAC TGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACA T T AGT T T ACAAAAA T A T ACA
- - - - - CCACGCGA T A - - - - - - - - - AA T A T T T A T AA T A - - - - T T AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCC T AAA TGAAA T AA T TGCCAAAAA T AAGT CGC TGGC T CCCGGAC T A T AAAAA T - AGT A - - - - - TGAAA TGGGGGT A T A T A T T T T T CGGA T AA T A T C
- - - - - - TGA T AAA T T T T T A T CAAAACAGT T T AA T ACAAA - - - - - - - AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - GTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGAAGGAAA T AAAA TGA T TGACAAAAA T AGGACGC TGGC T CC TGAGC T A T A - - - - - - A T AAAGT T AGGT A T - - - GT T AA T T T T T T T T T T AA T AAAA - - -
- - - - - - - - - - - AGT AA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA T A T A T A T AGGCCGGAGCCAGTGAGGA T T T T TGCACCAAA T T CC T AA T AAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGACAGAAA T T AAA T AA T TGAGAAGAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T A T T ACAGA - - - - - - - - T ACACAAGT AC TGCA T T AA T C T T T AGAA T AGT AC T
TGT CA T T CCCCAGCCGT C T C T A T AGT A T T T T A T T T AA T T T T T T A - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCAAAA TGAAA T AA T TGACA T AAGT AGGT CGC TGT A T A T TGT AA T A T T TGT A T CAC T T A T T TGCGCA T T CCA TGT T TGGT T T T T T T A T T T CA T - - -
GGGGCCCACGAGCCCC TGGT AGAACAAC T T AA T A T TGT CA T T TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA T AAC TGACAAAAA T AGGT CGT T AGC T CCCGGAC T A - - - - - - - T A T T AA T T T CCACA T A T AA T A TGT CGT A T CGT TGAGCAAA - - -
GA T A T C T AGAGCA T T T TGCGAGAACA T C T CAGTGGCGT CC T T T T T T CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AA - A T AA T TGACAAAAA T AGGT CGGTGGC T CCCGGAC T A T AA - - - - T - - - - - - - T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - -
GA T A T C T AGAGCA T T T TGCGAGAACA T C T CAGTGGCGT CC T T T T T T CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AA - A T AA T TGACAAAAA T AGGT CGGTGGC T CCCGGAC T A T AA - - - - T - - - - - - - T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - -
AGAAAAA T AAGGGT C T CACC T CGA T AGT C T T AAAGCGTGT CAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T CAAAA TGAAA T AA T CGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T AAA T AGAC - AA T AA T A T T T A T T A T T TGCGT T T T T T T T T T TGGTGACAAAGT
T AAAA T T A T CAAA T A T T AACCAGAACAA T T T AA T T CA TGC T T T T CAA T ACA T AGT T CGGAGCCGGTGACGA T T T T TGCAACAAA T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGCCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGT T CCCGGAC T A - - - - - - - - A T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CCAACAA T - - -
ACA T A T T - - - - - - - - - - - - - T A T AAAC T T T T AA T T - - - - T T T T A T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCAAAACAAAA T AA T T AACA - AAA T AGGT CGC TGGC T CCCAGAC T A T T AGCAA - - - T AA T T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGGGT C T T AAGT T A T A T ACGC T AAAAAGCAAAA T T T T - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCGGAAAAGAA T T AA T TGACAAAAA T TGGT CGC TGGC T CCCGGAC T - - - - - - - - - - - A TGT T - ACA - - - T AAAAA TGT TGA T T A T T TGAA - - - - AC T
AAAAGCCAC T AAA T CC T - - - AAGCAAAAGAAAAAA T A - - - T T TGT T ACA - - - AGT CCGGAGCCAA TGGCGAC T T T TGCACCAAA T T CCCGA TGAA - T T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA TGA T TGACAAAAA T - GC T CGC TGAA TGCAAAA T T - T AACAAC - - - - - GT C - CGAAAA T T T ACAGAGGA T T T T T T AA T T CA T T T CA
GT AA T T TGCAGGGT T A T TGT AA T AA T AACGAGAA T AA T - - - - - - - - - - - T A T AGT CCGAAGCCAGCGACGA T T T T TGCGT CAAA T AACCAA T CAA T A T T C - - - - - - - - - - AA TGCCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGTGCCCAGGC T CGT T ACCG - - - - - - - - - TGGCAAACAGAGCGCCAACCCC TGGT AAAACA T C
T A TGGA TGT A - - - - - - - - - - - - - T AAACAACAAAGGAC - - - - - - - - - - - T A T AGT CCGGAGCCAGCGACGGT T T T T - CACCAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AAAACAA T TGACAAAAA T AGGTGGC TGGC T CC TGGAC T AA T ACGTG - C T T AA T T - T AAA T T T T AA T AA T T T A T T T A T T T AAA T ACAC T T
AGCAC T T ACCAAGGAGT ACA - - - - AAACC T CA T AAAAAG - - T T A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAACGAAGTGAAA T AA T TGA T AAAAA T AGA T CGT TGGC T CCCGGAC T A T T A - - - - - - - - - - - - - T AGTGT T AAACA T AC T A T T T T T - - - - - - - - - A T C
T T AAA T T T CACAGT CC T A T C T AAAA T AC T CCAAA T T CG - CCGT A - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T CGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AAGT CAC T TGC T CCCGGAC T A T AAAC T A - - - - - AAC T T T T T T TGCAA T T T A T T T A T A T T T AAA T CAAAAGT
AAAAA T T T T AAGA T TGA T T T AC T CACCC TGAAGCGAGTGC T T AA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCAAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT AGC TGGC T CCCGGAC T A T T T A TGT - - - - - - - - TGAA T T A T TGA T ACAAGC T T T C T T AGGT - - - - - - -
- - TGAA T A TGT A T ACCGT A T CGGCAAACAA T T T C T T ACGT T CAGT - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T AAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CAC TGGC T CCCGGAC T A T T A - - - - - - - - - A T T - ACGT AAC TGGCGAAGT T AC T T T T AA T - - - - - - - C
GACA T T A T CACAA T T - - - - - - - - - A T CCC T CAAGGAA - - T T T T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCAAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AAGT CGC T AGC T CC TGGAC T A T AA T ACA - - - T AGT T - - - GT CAC TGAAA T A T CAGC T TGT T AGT TGT T AGT
C T AA T T TGT AAA T T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CAGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGGT AAAAC T T C - - - - - - - - - - GTGACCGAAA TGAAA T AA T TGAAAAAAA T A T T T CGC TGGC T CC TGGAC T A T AAACGT T AC T AA TGT A T T AAA T CGGT A T A T T A T T AA T T AAAACAA T - - -
- - - - - - - - - - - - - T T - - - - - A T TGCGAA T T AA TGAAA - - - - A T T A T A T A T A T AGT CCGGAGCCAGCAACGA T T T T TGT ACCAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA T AA T TGGT AAAAA T AGGT AGC TGA T T C T CGGAC T A T AAA T AA - A T T A T T T - GTGT AGT T AACACAA T TGT T T T CAAA T T T A - A T T
AA T AA T A T AA T AA T T T T CACAGT AACA T TGAA T CAGT C T - - T TGT T T CAGA T AGT CCGGAGCCAGCGAC T A T T T T TGAACCAAA T T T CCAGTGAA T A T T C - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT TGC TGGCCCA TGGAC T A TGAAAAC - - - - - - - - TGC T AAGT CAGT AAGACA T T C T T T AGAGTGC T CA T
- - - - - - - - - - - A T T T CA T TGT T T T A T TGT T T TGGT T T C T T A T AA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGC TGGAA TGAAA T AAA TGACAAAAA T A TGT CGC TGGC T CCCGGAC T AA T A T A - - - - - - - A T T - GT C T A T A T AAAAA T A T A T T T T T - - - - - - - - - GT T
T CCAGTGGCGAAAACAC - - - AGAAAAAA T A T A T T T AAA - - - A T A T C T T A T A T AGT CCGGAGCCAGCGACGA T T A T TGCGT CACA T T ACCAGTGAAGA T T C - - - - - - - - - - T T ACCGGAAA TGAAA T AA T TGAGAAAAA T AGGT CAGTGGCAC T CGGAC T A T T T - - - - T AC T AC T C - GT T T TGT T AA TGTGACA T T A T T TGAAGT T AAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGA TGA T C TGA T AAA T A - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAGA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T A T T AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T C T AA T AA T T AAA T T AGT A T T
AGCAGC TGT T AGGCA T CGAAAA T TGCACCACGAAGAGGT T C T T AA T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T TGCACCAAA T T T CCAA TGAAAC T T T - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGT TGGC T CCCGGGC T A T AAACGT - - - - - - - - TGT TGAAC T AA T A T T A T TGT A T T T T AAA - - - - AAC
AGGAAGT T CA T A T T C T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T CGAAACAACA T AA T TG - - - - AAA T TGGT C T C TGGC T CC TGGA - - - GA T C T A T - - - - - - - - T AGA T A T T T AA T A T A T T A T A T T C T TGAGT AAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T AGT ACGGAGCCAACGACGA T T T TGGCACAA T A T T T T CAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAAA T AA T T ACCAAAAA T AGGT AGA TGGC T CCCGGAC T AA T CAC T C - - - - - - - - T T TGCACACGGCGCGCCA T T T T T TGCGAAGGAC T T
AC T AAAACCAAA - - - - - - - - - - CCAAAA T ACAAAAAACC - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T - AAA T AA T T T ACAAAAA T AGGT CCC TGGC T T C TGGAC T A T T A TGT - - - - CA - T T - T TG - - T T T AA T A T T A T T T T T A T T T AAA - - - - - A T
- CCA T T CACA TGA T T - - - - - C T T T AA T ACC T AAAA T A - - - - A T AAAACAAA T ACACCCAAGCCA T CGACGA T T T T TGCACCAAA T ACCCA T T AAAAC T T C - - - - - - - - - - T TGCCCGAAA T CAAA T AA T TGACAAAAA T AGA T CGC T AGC T CCCGGAC T A T T AGAAA - A T T AA T T - - - - - - - - - T ACACA T T T C T T T T TGGAAA T ACAAC
CGAAAACA T CGAGA T CA T T CCA T T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA T CAAA T AA T T AACAAAAAGAGGT CAC TGGC T C T CGGAC T A T T ACA T T - - - - AA T T - T T A T A T T TGAAA T CAGT CAAA T T T A T A - - - - T TG
T T AAAAGA T AAGT T T T T T AAAA T AA T AGT T T AA T A T T T T T T T AAA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAAAAAAA T AA T TGACAAAAGT AAGT CAC TGGC T T CCGGAC T A T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGCAA TGT C T T T T T A T ACA T A - - -
GAAGA T AA T ACA T T T C T AA T AACAAAA T A T CACAA T A T A T T T T AGGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T TGACCAAGC T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAACAA T TGACAAAAA T AGGT TGC T AGC T T CCGGA T CA T AAGAGA - - - - - A T T AACAAAA T T AAAACA T AAAA T T T T T AA T - - - - - - -
GGGGCCCACGAACCCC TGGT AGT ACAAC T T AA T A T TGT C T T T TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CCAAAA TGA - - - AAC TGAC - AAAA T AGGT CGC TGGC T C T CAAAA T - - - - - - - - T A T - - - - - AAGGCAAACCA T A T AACGAA - CAC T AAGGAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - CCA T T T CA T T AAAC T A TGAAGAA T A TGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAAA T AA T TGAGAAAAA T AGA T CGC TGGC T CCCGGAC T AAAACAAAAA T T AA TG - - - - - AAA T AACA T T T C TGGT T A T AGCAAAA T AC T
T T AAA T T AA T AAA T AA T T ACGGT CAGA T TGT CACGT T T T T A T T T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCCAAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AAA T CGC TGGC T CCCGGGC T A T CCAGA TGGT T T - - - T CAC T A T A T T ACCC T T C TGT TGT CGACC T AGT CGT
ACCGA T CACA T AA T AA T AA T AGAAAGA T TGT AACACA T C T A T T A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT TGC TGGC T T C TGAACAA T T ACAAG - - - - - - - - AGT A T AAA T AAGA T T ACAAC T TGTGACCAGGT AC T
AAAA T T T ACGT A T T T - - - - - A T AAAAGCCGCAAA - - - - - - - - - AC T T AA - - - - GT C TGGAGC T AACGACGA T T T T TGCA T CAAA T T C T CGGTGAAA T T T T - - - - - - - - - - T TGGCCAAAA T AAAACAA T TGAGAAAAA T AGGT CGCAGGACCCCGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T T T T ACC T C T C T AACAAA T AAGGC T AACAG
A T AAA T TGT CCAGT TGCA T T AAGAAAA TGTGAGAAAA T T T T T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAGT AA T TGACAAAAA T AGGT C T T TGGC T C T CGGAC T A T AA T AAC - - - - - AC T - - - - - AAAGGAAACAGT AAAGT T T T AGT CAAA T T C
CAAAACGT CAAAGT T T A TGCCAGAA T AAGACAA T A TGT CC T ACAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCAGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AAGT CGC TGGC T C T CGGAC T A T T A T T T AA T T T AAGT T T A T T TGT T CA TGT T T A TGCA T T TGAAAGT T AACA
T T T T T ACAAA T AAC T T T T CCGA T AA T A T T T AAA T AAA T A T C T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCAGT AA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGA T CGCCGGC T CCCGGAC T AA T AGGAC TGT T AAGT CCACCAACCGA TGGAAC T T T TGT CCAAGT A T T A T T
AGGAA T A T T AAAA T T A T A T T AAAAACAA T A T A T TGT A - - - - A T AC T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACC T A T A TGAAA T AA T TGACGCAAA T AGGT AGC TGGC T CCCGGAC T A T CAA T T A - C T T AAAC T T TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T TGAA T T
GAAAA T A T T A T ACCAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT T T T T AA T AGT T CGGTGCCGGTGACGA T T T T TGGCGCAAA T T C T CGGTGAAA T T T A - - - - - - - - - - T TGGCC T AAA TGCAGT AAC TGACAAAAA T AGGT CGC TGGA T C T CGGAC T AAAA T A T T - - - T A - - - A T T AAAAGT AAGACA T ACA T TGT T AAAA T A T T T A T
ACCAGT T AC T T AACCAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACGT T T T A T - - - - - - - - - - - CCAGCGACGA T T T T T T - - - CAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGACCGAA T T AAAAAAA T AA - - - - AAA T AGGT CGCAGGC T C T CGGAC T A T T AGCAGT A T T C - - - T A T A T AGGCAAGA T A T T T T T T T T T T AA T TGGAA T A
GACA T T A T CACAA T T - - - - - - - - - A T CCC T CAAGGAA - - T T T T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCAAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AAGT CGC T AGC T CC TGGAC T A T AA T ACA - - - T AGT T - - - GT CAC TGAAA T A T CAGC T TGT T AGT TGT T AGT
A - AAA T AAAAAAGT T A T T T T TGGT AAACACAAC TGCG - - - - T T AA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCAGCAA T T AAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGC TGGC T CCCGGAC T A T AA T CAA - T TGAAA T C T T A T AGC TGA T ACAACC T C T C T T AAAACCA T TGC
GGGAACAGTGGGA T T C T TGCAGAAACAA TGT CAAACGGT T T CCAGT C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CAAAA TGAAA T AA T TGACA T T AA T AGGT CGC TGGC T CC TGGAC T A TGTGGAA - - - - - - - - CGCAAAAGGAA T AC TGT AA T T T T CAAAA - - - - - - -
AAGAAA T AGAGGGCAGT ACAGACCAAAGT T T AGCAAA T T TGC T A T T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT CGAAA T AAAA T AAC TGACAAAAA T AGGT CC TGGA T T T T TGAAA T AGGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T T A T ACA T AAAG - - - - - - -
T AGAA T T AAACGAC T ACAA TGACAA T AA T T T AACGAA T T T TGCGA T A T AAA T AGT C TGGAGCCGGCGACGGT T TGTGCGCAAAA T T CCCAGTGAAAC T T C - - - - - - - - - - T TGGCCAAAA T T AAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CCC TGGC T CCC TGAC T A T AAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T T AA T T T T T A TGT - - - - - - -
T AAAAC T AAAGT T C T A T AGC - GTGA T TGT TGAC TGAAC T - - - - - - - - - - T A T AGT CCGGAGT CAACGT CGA T T T T TGCACCAAA T T CCCAGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T T AGC TGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT TGT TGGC T C T CGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T T T AAAACA T T T CCC T T TG - - - - - - - ACG
AAACA T TGAAAA T C T T T T T C T T T T AAA - - - - - - - - - GT T T T C T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAGTGAAAA T A T - - - - - - - - - - T T CACCGAAGTGAAA T AA T TGAGAAAAA T AGGT T ACAAGC T CCCGGAC T ACAA T A T T - - - - - AAC - - - - - A T A TGAAGCGGGT AGT T T T CGG - - - - - - CG
AAAAA T T T T T AAC T T T T T T AGCGAGT AACCCAGAA TGT T T CA T A T T C T AGT T AGT T TGGAGCCAGCGAGGA T T T T AACACCAAA T T T C T TGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGC TGAAA T AACA T AA T T AACAAAAA T AGGT CAC TGGCCCC TGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AGGT T AAGT AA TGT T AA T T A T CGCGAAA T T
A T AAAGT CGGT AGT CA T AA T TGT T AGAAAACAACAAGAA T AC TGC T T T C T T T AGT CCAGAGCCAGCGACGA T T T T TGAAGCAAA T T CACAGT AAAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - CCAAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CGT TGGC T CCCGGGC T A T C TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T CAGC T T T TGGGCCAAC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGAGA TGTGAGA TGTGCGT T T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA TGAAA T AA T TG - - - - AAA T TGGGCGC TGGC T ACCGGAC TGT T TGA T T - - - - - A T T T T T A T A T A T T ACGT AC T TGAC T T T AGA T - - - - - - -
GCGGA TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T T C T A T T T T A - C T AGT CCGT AGCCAGCAACGA T T T T TGGCCAAAA T T CCCA T CGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGC T CAAAA T AAAA T AA T TGA T AAAAA T AGGT CGC TGGC T CC TGGAA T A T A T - - - - - - - - - A TG - - - - - AAC T AAAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - T
GT CAGT T T AACAAA T AC - - - GT CAA TGA T T T A T TGT AGA T T T TGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CAAAA T AAAA T AA T TGA T AAAAGT AGGT TGGTGGCGCCCAGAC T AA T AGAAA T A T CA T T T T CAACA T T AGACA T C T T T A T T T C T AAAACAA T AAC
- - - - - T TGCA T AA T T - - - - - - - - - AGAAA T TGAAA T A - - - - AAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAA T AAA TGAAAAAAA T AGA T CGC T - - - - - CCGGT C T A T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGCGGA T A T T T T T AA T A T AA - AAA
GA T AGT T C T T T AGT CAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T CA T TGT T A T AGT CCGGAGCCAGTGAAGA T T T T - - CACCAAA T T CCCAGTGAA T A T T C - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AAAA T AAC T C T CAGAAA T A TGT CGC TGGC T C T CGT AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T T T A T AAA - - - - T AGAA T TGAAC T
CAAAA TGA TGCAAC T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCAAAA TGT AA T AA T T AACAAAAA T AAA T CGC T TGC T CCCGAAC T AA T AGGTGT A T T T A T T T A TGC TGA TGA T A T T AAAA T T T T T T AAA T TGT - - -
- - - - - A T A T AAGT CC TGGGG - - - - - - - - - - - - T AA T A T A - - - T AA T A T A - - - AGT CCGGGGCCAGGGAAGA T T T T TGCA T CACA T T CCAAGT AAAAA T T C - - - - - - - - - - T T AGC T AAAA TGGAAAAA T TGGCAAAAA T AGGT CAC TGGC T T CCGGAC T A T AAG - - - T T T CAA T T T T T C T A T A T ACCAGGT T A T AACC T CGGGT T AA - - -
GT CAGT TGT T CGGT T - - - - - AGT AAAAC T A T A TGA T A - - - - T CA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT CGAAA TGAAA T AA T TGACAAAAA T AGGGTGC T AGT T CCCGGAC T A T T AC T AA - AA T CA T T - - - - - - - - - AAAA T T T C T T CAA T C T AA T T AAAA T A
T T CGC TGA TGACA T AA T T C T - - - AA TGGT T T AGT T T AGT A T T T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGTGAAAA T T A - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAA T A T TGACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAAAAAACG
AGGAAC T AGC T A T C TGCGT T AAGAAAGA T ACAAAA TGCGT T T CCC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCGAAA T AAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT CA T TGGC T CCCAGAC T AGT AGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T TGA T T T T ACA T - - - - - - -
AAAAA TGACA T T A T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - CAC T AAA T CCC T AGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGT CGAAGTGCAA T AA T TG - - - - AAAGAGGT CAC TGGC T T CCGGAC T A T AAGTGT - - - - - - - - T T T A T T T A T A T T A T AA T T T T T T T T AAAA - - - - - - -
AA T AAGT AAAGGA T T CCCCGGT AGA T A T CACAACGAA T T CGCGTGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CGAAAGTGAAACAA T T CACAAAAA T T AGT CGA T AGC T T T CGGAC T A T C T AGAA T C T TG - - - TGT A T AAGCAA TGGT AAGGT CGT TGGAAGAACCC T
- - - - - C T A T T TGA T T T T AA T T CGGT AAA TGAAA T C T A TGT T C T - - - - - - AC T AGT C TGGAGT CAGCGAC T A T T A T TGCACCAAA T T CCCAGTGAA T A T T C - - - - - - - - - - T T AGCCGAAACAAAA T AA T TGACAAAAA T AGGT TGC TGGT T CCCGGAC T A T AGCAAGGA T T AAGT T AGT AA T CGAA T ACC TGCA T T T ACGCAACAACA T C
T T AA T T T AGAGGC T TGTGA T AGT TGAAACACAAC T AAAACGA T AAC T AA T A T AGT CCGGAGCCAGCGACGA T T T T TGCA T CAAGT T T CCGGTGAAAC T T C - - - - - - - - - - C T TGCCAAAA TGAAA T AA T TGA T AAAAA T TGGT TGT AGGC T T T CGGAC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAAA T A T - - -
AAAAA T T CGGCAGT TGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAACA T A T AGT CCGGAGC T AGCGACGA T T T T TGGACCAAA T T CAAGA T AAAAC T TG - - - - - - - - - - T TGACCGAAA TGAAA T AA T AGACAGAAACAGGT CGC TGAC T CCCGT AC T A T T A TGT A - - - - - - - - T T CA T A T AGAA T T T T T CGA T T T T CAAAACAAA - - -
- - - - - - - - CAAAA T A T T T ACAGCAAAAGT T CAA T T TGT T - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAA TGAAAC T AC - - - - - - - - - - T TGGT CGAAA TGAAA T AA T TGACAAA T A T AGGT CGC T AGT T CCCGGAC T A - - - - - - - - A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - T CACAC T A TGGAGAAGT - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAGA T A T AAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T CGAAA TGAAACAA T TGACAAAAA T A TGT CGT T TGCACCCGGAC T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T AGT T C T TGAGA - - - - ACA
GT T A T T AGT T T A T T - - - - - - ACAAACA T T A T AAACAA TG - AC T ACC T AGT A T AA T CCGGAACCAGTGACGA T T T T TGCACCAAA T T T C T TGTGAAAA T T C - - - - - - - - - - T TGGC T T AGA TG - - - - AA T TGACAAAAA T AGGT CGC T AGC T CCCGT AC T AC T AGT A T - - - - - - - - GC T A T AC T T AA T AA T T T AAA T T T T AGGA T AAA - - -
T T AAACAA T A T A T T C T CC T CAAAAA T AA T - - AAA T T AGGT AA T AA T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCGAAC TGAAA T AA T TGA T AAAAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - A T T CGT T T A - - T T T AAA T - - - - - - -
GTGAAA TGT CAA T CAACCACAGGAA T A T C TGGGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCCC T AA T AAAA T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AC - - - - - - - - A T TGT A T ACAAAA T A T T T T T T T T TGAC T T TGAACG
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TE: rnd_3_family_955.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: 538bp; fragments: 252; full length: 7 (>=484.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 538 bp
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TE: rnd_3_family_955.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 871bp; fragments: 214; full length: 0 (>=783.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_3_family_955

 size: 366bp; fragments: 46; full length: 4 (>=329.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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