
Start crop Point End crop Point

MSA length = 674
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCAA T AC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - T T T TGAC T AAAACAAA T CA T ACCA T AAGT TGT T ACGTGTGGACCGCGCA T AACA T - - - - ACCGT T T AA TGT AAAAACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T AAGCGCGGT CCAACGCAAGAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGA TGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT T ACGTGTGAACCGCAC T T T A - - - - - - - GT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T ACAGT AA T A T T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT A T A T A TGT T AAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CAACAAAA - - - - - - - - - - T A T CGACACAAACAAGT CC T ACGA T AAGT TGT TGGGGGTGGAC TGCGC T T T AGGTGAAAA T - - T T TGT AACAGCAA T A T T T - - - - - AGT AAAAGT TGT T A
T T T T T A T AAAA T T AACAAAA T AACA T AGGACCAGT T AGGAA T CACGAC T T AAGC T CGGT C T AACGAAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGC T AA T AAA T CGT ACGACAGGT TGT TGCGTGTGGACCCCGC T T T AGGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T A T AAAA T T AACAAAA T AACA T AGGACCAGT T AGGAA T CAGGAC T T AAGC T CGA T C T AACGAAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGC T AA T AAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCCCGC T T T AGGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT T ACGTGTGAACCGCAC T T T A - - - - - - - GT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCCCCGGGAGAC T AAAGC T CGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGCCGA T AAAA - - - - - - - - - - TGT CGT T T T AAGTGAAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T T T AA T AA T AGGT A - - - A TGA T T A T A T T T A T T ACAAGA T AA T T C T T AAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T T A T TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGCACGA T AAGC TGC TGCGTGTGGACCGCGC T T T AG - - - - - - AC - - T T AA T CA T A T T A T T AACA - - - - - - - - - - GAACGT T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGAAAACAAA T CGT ACAA T AAGT TGTGGCGTGTGGACCGCC T T T AAA - - - - - AA - - - T T AA T T A T AA T AAAAC T A T T T T A - - - - - - - T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T AGAC T AGACGGT C T T AAGCGCGGT CCAACGGAACAC T T A T CA T ACGA T T T A T TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A TGGT A T T T AC TGC T AC TGC
T - - - T T AGAGA T T AAGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T T T T T TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCA T C T AA T T TGT AAGA T AAGT T A T T ACGTGT AGACCG - - - - - T A T A T T T A - - - - - - - - - - - T T TGT AA T AAGA T T - - - T A T AACA T T T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGAAGCAAGCAAA T CGT ACGA TGAA T TGT TGCGTGTGGA T CGCGC T T T A - - - AAAA T T - - T CAA T TGCAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T A - - - A T ACAA T C T AAAGCGCGA T CCAACGT AACACGT A T CGT A - GA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGT T T ACAGAAGA - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C T CCA T AA T A TGCAACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T AAAGCGCGGT CCAACGCAACAAA T A T CGT ACGA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGA TGCGTGTGGAC TGCGC T T AAAGC TGT AA T - - T T AAAGGCAA T AC T AAAA T A T T TG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAA T CAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGC T T T AAAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - CCCGAAAACCGAGAAA - - - - - C T ACA T T TGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAGACAAA T CGTGTGACAAGTGT T T ACGAC - - - - - - - - - - - - GGC T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T T AA T AAAAAA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGAC T CAAACAAA T CA T ACGA T AAGT TGT CGCGTGTGGACCGCGC T T AAGA T - - - T A - - - T CAA T TGCAGT AC T AACAGT T - - - - TGGGT AAGT T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCA TGT T T T AAACAGT AACCGT T A - - - CCAA T CGT A T T C T T TGT ACCAA T T T C T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T A T CA T T CA T T A T A T T AA T T T AAAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT CGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - T A T CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGT C TGAACCGCGC T T AACAGA T T T A T - - T AGA T T - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT AAGCA T T AAAA T TGT - - - - A T A T T T T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACACAAGCAAA T CGT ACGGT AAC T TGC T ACA T TGAGA - - - - - - - - AAAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGC T T T AGACGAC - - - T A - - - - - - ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT AAGCA T T AAAA T TGT - - - - A T A T T T T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACACAAGCAAA T CGT ACGGT AAC T TGC T ACA T TGAGA - - - - - - - - AAAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGAACCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT T T A TGCGTGTGGACCACGC T T T AAA T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - ACCA T AAAACCGAGT T - A - - - GGAAGT T T T T C - - - - - - - - - - T C T AAAGCGC TGT CCAACGCAGCA T T T A T CA T ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGAACGA T AAGT CGT TGCGT C TGGACC T C T C T T AA - - - - - - - A T - - T T AAC T T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AA T T AC T T AAGGAACA - - T AAA T A T T T T TGT AAACC T AAAA T TGC T - AGT ACAA T T CAACGCAACAC T T A T CGT ACAA T T TGT TGCGT CGACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AGCGAACGT AAAGCACGGT CCAACGCAACAC T T A T CGCACGA T T TGT TGC T T CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACACAGGCAAA T CGT ACGA T AAGT CA T T ACGTGTGGACCCCGCGT T ACACGT T AA T C T - - - - - - A T AAAGAAGACACAACAAGT AAAAAACACCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGACGCAAA T AAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGC T T C TGAACGGGGGT CAAAAGT T AAA T - - - - - - - - A T AA TGT T T T T A T T T T TGC T ACAGAA T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT T T AAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC TGA T A T TGT AC T A T AAAGCGCGGT CCAACACAACAC T T A T CGT ACGA T T T A T TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGGCACAAACAAA T CGT ACGA T AAGT T A T T A TGT T TGT ACAC T T C T T CAGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCAAGC T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC TGA T A T TGT AC T A T AAAGCGCGGT CCAACACAACAC T T A T CGT ACGA T T T A T TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGGCACAAACAAA T CGT ACGA T AAGT T A T T A TGT T TGT ACAC T T C T T CAGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCAAGC T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAA T TGT TGCGTGTGAAC TGCGC T T T AGGAGAA - - - - - - - - - T T ACAGCCGT ACCA T CC T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA TGT ACGCGCC T T AAAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT C T A T AAAA - - - - - - - - - - T A T CGACGCAAACAA T T CGT ACGA T AAGT T C T TGCGTGTGGACCGCGC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CCCGT C T T AAAGCGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAACGCAACGC T T ACCGT A TGA T T TGT TGCGT CGA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGA T - - - - - - - AGGTGT ACGA T AAGT TGTGGCGTGTGGA T CGCGC T T AA T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAGCCAAGT CGT ACGT T AAGT TGT TGCC TGTGGACCGAGC T T T ACAGTGT - - - CA - - - - - - AAAAGAAGAAAA T A T T T AA T A TGAAA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - ACAGT T A T CA TGGT T CCA T C T CAGGT ACCA TGC T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGACGC T AACAAA T CCAACGA T AAA T T T - TGCGTGTGGACCGGGC T T T AAAAA T A - - - - - T T AA T AGA - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT CCGAGAAGT CGT T ACGTGTGGACCGCGC T T AACA TGA T - - - - - T AAAC T ACAA T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A - - CAGT ACCAGAA T T A T - T AA T T AAA T A T C T CAAAAAC T AAAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAGCCAAGT CGCACGT T AAGT TGT TGCC TGCGGACCGAGC T T CGCAGCGT - - - CA - - - - - - ACAAAAAGAAAA TGT T T AA T A TGAAA T T T T A
T - - - ACCA T AAAACCGAGT T - A - - - GGAAGT T T T T C - - - - - - - - - - T C T AAAGCGC TGT CCAACGCAGCA T T T A T CA T ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGAACGA T AAGT CGT TGCGT C TGGACC T C T C T T AA - - - - - - - A T - - T T AAC T T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAGA T CGT ACGA T AAGT TGT T CCGTGTGGAACACGC T T AA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T C TGT A T ACAGA T T A - - - - - - - - - T T A T A T T AAAA T AA T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T CGT CCAA T T TGT TGCGT CGAAAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT T CCGTGTGGA T CGCGC T T T AGT T T AA - - - CA - - - - - - AA TGTGA T T C T A T C T C T T A TGCGT T T T T T T A
T T T T T T C TGT A T ACAGA T T A - - - - - - - - - T T A T A T T AAAA T AA T T T T C T T - - - - - - - - T T CAACGCAGCACA T A T CGT ACAA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT T CCGTGTGGA T CGCGC T T T AGT T T AA - - - CA - - - - - - AA TGTGA T - - - - T C T C T T A TGCGT T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T AGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGC T T AA T ACAAA - A - - - C T A - - - CCAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - T C TGGCGT T AAACGCGGT C T AACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGC T T T AAGGC T T CA - - - - - - - - - AC T CAA T CAC T A T A T T T TGT TGT CA T C T T T C
T T T T C T T T AGT T T AAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGCGCGACCCAACGAAACAC T T A T CGT ACGA T T TGT AACGT CGA T AAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGGT AAGT TGT T T CGT C TGGA TGGCGC T T AAGA T AAAGA T - - C - - - T CGCAGC T A T A - - - - - - - - - - - GAA T A T TGA T A
T - - - T T T T T A T CA T AGGA T A - A - - - A T T T A T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - AAGCGCGGT CCAACACAACAC - T A T CGT ACGA T T TGT AGCGT CGGCAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACCA T AAGT CGA TGCGTGTGGACCGTGC T T T AGA T T CG - A - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T CGT ACGA T T TGT TGTGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CCACGCAAACAAA T CGT ACGGT AAA T CGT TGCGT C T AGACCGAGC T T AACGT AAG - A T - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T T T T T AACCGT C T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGGTGT CGT T CAA T CGCGGT CCAACACAGCAC T T ACAGT ACGA T T TGT TGCGT CGACAAGA - - - - - - - - - - TGT CGACGAAAAGAAA T TGGGAGA T AAA T TGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - GGCACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAGA TGCC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACACAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT C T T TGCA TGAGGA T CGTGT T T AA T T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T C T T T AGT T T AAGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - CCCAACGAAACAC T T A T CGT ACGA T T T A T AACGT CGACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AAAGA T - - C - - - T CGCAGC T A T A - - - - - - - - - - - GAA T A T TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGGGGCAAGCAAACCA T ACGA T AAGT CC T TGCGT A TGGACAGAGCAAAA T A T AAC - - - - - - - - - - - AAAAAAAAGA T A T T T AGGACAACCA TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGGC T T A T CGT ACGA T T TGT TGTGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACAAA T CGT ACGGT AAA T CGT TGCGT C T AGACCGAGC T T AA - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T T T T T AACCGT C T A T T
T T T T - - - T AAA T AAAAAAAA TGCAACAA T C T T TGCCA T AAACACC T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T A T CGT ACAA T T TGT TGC T T CGAAAAAA - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - GCAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGT C T AGACCGCGC T T AACACAGT - A - - - - - - - - - AAAA TGGTGGT A T T A T TGGC T CACCCC T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - T C T AAAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T CGT ACGA T T T A T TGCGT CGACAAA T - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGGAAACAAAACGT ACGA T AAGT TGT TGCGTGTGGACCGCGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGTGTGGACCGCGC T T T AGAC T AAAGCCA T T AA T T AAAAAAAAACAAA T T T TGT T CAAAAA T T T T A
T - - - T CCAGGCACCGGAA - - - - - GAA TGT T A T T T T T A T - - - T T A TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGTGGTGTGTGGACCGCCC T T T AGAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - GAAGAGAGCAAAC TGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T C T CGAA TGA T AAAAACA - - - AAAAA T AA T TGCAAA T TGT AA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAGT CGT ACGA T AAA T CGACACGCGACG - - - - - - - - - CGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGT AAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGTGGTGTGTGGACCGCGC T T T AGAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGTGTGGACCACGC T T T ACA T AC T - - - - - - - - - - - AAAC TGT AAA T A T - - - - ACAAAAC TGT T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAACACA T CA T ACGA T AAGT CGT TGCGTGTGGAAAGCGC T T T ACGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGT AAA T CGT AC - - - AAGCCGT TGCGTGT AGACCACGC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AAAGT T A T A T T A T T T AA TGT T AC T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - T AAGTGT T T T T A T T T A T T T A T AA T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGCAAGA T AAGT CA T TGCGTGTGAACCGCCC T T AACACCAG - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGTGAA TGGT AAAGCGCGGT CCAACGCAACAC T T A T C T T ACGA T T TGT TGCGT CGACA - - - - - - - - - - - - - TGT CGT C T AAAGCAAA T CA T ACGA T AAGT AGT TGCGTGT AGACCA TGC T T AACACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGCGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGTGT T AACCGCGC T T AAAAGGCCAG - - - - - - - - - GCAA T T T TGACA T CA T T AGAGAAGACA T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCA TGCAAA T CGT AC - - - AAGT CGT TGCGTGT AGACCACGC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AAAA T T A - - - T A T T T AA TGT T AC T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T AAGT CGT TGCGTGTGGACC T CGC T A T AGA T AGA - - - - - - - - - - - A TGA TGACGT AACGT T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACCCAAACAAA T CA T ACGA T AAGT TGT TGCGT A TGGACGACGC T T T AAACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCGC TGT CCAACGCAACA T T T A T CGAACGGT T TGT TGCGT CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGCACGA T CAGT CGT TGCGTGTGGACCACGC T T T AGGCAAA - - - T A T AGA T TGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAGT CA TGT CACA T C T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T A T TGAAC TGTGGAAGA T - T AA - - - - - - - - - - - - - T A T ACAGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCAACGAAAGCAAA T CGT ACGA T AAC T CGT TGCGTGTGGACCACAC T T T AGT CCA T - A - - - T CCGA T - - - - - GGCGCCA - - - - - - - - - AACGCAC T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT T TGA T AAGT CA T TGCGTGTGGACCGTGC T T T AGAA T AAA T C - - - - - - - - ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCA T AGT CC T AAAAACGCGGT CCAAC T CAACAC T T A T CGT ACGA T T TGC T T CA T CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAAAACA T CGT ACGGT AAGT CGT T ACGT C T AGA T CGCGC T T T A - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCA T TGT T C T AAAAACGCGGT CCAAC T CAACAC T T A T CGT ACGA T T TGC T T CA T CGACAAAA - - - - - - - - - - TGT CGACGCA TGAACA T CGT ACGGT AAGT CGT T ACGT C T AGACCGCGC T T T A - - - - - - - - - - - - T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CGT ACGA T A TGT CGT TGCGTGTGAACCCCGC T T T A T AC T T T - - - - - T T AA T T T AAAAA T AA T T A T T T T AGC T A TGAA T C T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACACAAACAAA T TGT AC T A T AAGCCGT TGCGTGTGT ACCGTGC T T AAC - - - - - AA - - - T AAA T T AAAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - A T T CC T C T A T ACAGGA T - - AA T T T T A T A T T T T T C T TGACA T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CA T ACGA T AAGT CGT TGCGT A TGGACCGAGC T T CA T T T AA T AA - - - T T AA T TGCAGGAA T T A T A - - - - - - - - - AGT ACC T T T A
- - - - A T T CC T C T A T ACAGGA T - - AA T T T T A T A T T T T T C T TGACA T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGACGCAAGCAAA T CA T ACGA T AAGT CGT TGCGT A TGGACCGAGC T T CA T T T AA T AA - - - T T AA T TGCAGGAA T T A T A - - - - - - - - - AGT ACC T T T A
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 size: 674bp; fragments: 165; full length: 0 (>=606.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 674 bp
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 size: 1054bp; fragments: 66; full length: 0 (>=948.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 742bp; fragments: 384; full length: 0 (>=667.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 742 bp



0 100 200 300 400 500 600

ORF1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400 500 600 700

ORF2

ORF1

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600
0

100

200

300

400

500

600

700


