
Start crop Point End crop Point

MSA length = 694
A - CCGGT AACCGAGGGCA T AA T CAGAAA T A T T AA TGGCAGAGCAA T AGA T A T C TGCAA T T C TGAAGT A T T T T A T CA T AAAA T A T AA T A T AAAGA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T C TGCAAGACCAAGAAAAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGTGGT A T T CGAAAC T CGAAA TGT TGTGT AAAA T C T CAAAA T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAAACGGT AACAA T C - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T T A T CGCAAAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGTGA T ACA T AAAAGT CAAAGCGT CGT C T AAAA T T T TGACCA T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - ACGA T A TGGAGAAA T C T A T A T AA T AGAACAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACCGGAAAA T CAA TGAACAAAGAAAAAA T - - - - - - - - - - T CGAAAAA T T T T A T CACAAAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CACAAAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGTGT CAAA T T T CAC T A T TGAAG
- - - - - - T AA TGGAAA T T A T AGT CA T AGT T CCA T A TGAC T AAGCAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT A T AAC T AAAGT A T AAGTG - - - T T T T A T T T T T T T ACA TGA T AACGGC T TGTGA T ACA T ACAAA T CGAAGCGT CA T A T AGAA T T T CAAGA T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T T A T A T TGAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - AAA T AACGT AGAA T CAGAAAAC T A T ACGACAGA - - GCAGAAAA T C TGT AA T T CCGAAGAA T T T T AGCACGAAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - ACCAC T A T A T T T AAAA T A T T AGTGA T T T A T T TGGT T A T T ACC TGA T - - - - A T T T A T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG
- - ACGACAAAAAAGA - CACAA T CAAAA T CC T A T A TGACAGGGCAAAAAACA T C TGC T A T T CGGAAGAGT T T CA T CACAAAA T A T AAAA T AAAAA TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGA T ACA T ACAAGT CCAAACGT AC T C T AAAA T T T CAACGGAAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGAGAAGACACAA T CAGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T - - - - - T AAAGT A T AAGTGA T T T A T T T AA T T C T T AC T TGACAACGAA T T A TG - - - - - - - - A TGT A T AAACA T TGTGT AAAA T T T CACCA T T AAAG
- - T CAA T AAAAGAGGGCA T AA T T AGAAACC T A T A T AC - - - - - - AAGAAAC - - - - - - - - - - - - - AAGAA T CC T A T CA T AAAA T A T AA T A T AAAAA T AC T AA - - - - - - - - - - C - - AGT A T A T T T A T AA T A T T AGTGA T A TGT T T CGT A T T T AC T T CGT AA TGAC T AGTGA T ACA T ACAAGT CAAAACGT T T TGT AAAA T T T CAAC T T T AAAA
A - T CGGCAAAGGAGA T CA T AA T CAGAAACC T A T ACGACAAAGTGAAAAACA T C TGCAA T T CCGAAGAA T A T T A T CA T AAAA T A T AA T - - T AAAA T AC T AA - - - - - - - - - - ACCAC T A T A T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CGGT AAAAGAAGGCA T AGT T AGAAACC T A T A TGACGA T TGAAAAAACA T C T T T AACA T CGAAGAA T T T T A T CACAAAA T A T AA T A T A T AAA TGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGA T AAAGGAAGT CA T AA T CAGAAACA T A T A TGACAGAGGAAAAAACA T C TGCA T T T CAGAAAAA T C T T AACACAAAA T A T AA T CGA T AA T AA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T A T T AC - - - - - - - - - - - - A T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT AA - - - - - - - - - AGAGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - - - - - - CAAACAA T T T TGT CACAAAGT A T AA T A T AAAAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT CA T A T TGAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA T A T AA T A T AGAAA T A T T AA - - - - - - - - - - ACCA T T A T A T T T AAAGT A T T AGTGA T T CA T T T AGT T T T AACA T AA T AACGAC T AGT AA T A T A T ACAAGT TGAACCGT T T T AAA TGA T A T T T A T A T T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CAGT A T A T C T A T A TGACAGA T CAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGTGA T A T A T ACAAA T TGAA - CGCCGTGT AAAA T T T CAA T A - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T TGC - - - - - C T T T AGT A T A T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T AA T AAACA T AAA TGACAGAGC - - - - AA T - - - - - - AA T T CC T AAGAA T T T T A T T ACAA T A T T T AA T A T AAAAAGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AACA T CC T A T ACCAAAA TGT CAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGGT T AA - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - T T TGAAAACCAGGGAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAAA T A TGT A T T A T T CAAA T A T T CAGAGAAAA T T AAAAAC T T A TGA
A - T CGA T AAAGGAGGGT T T A T T CGGAAA T C T A T A T CACAGACCGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGA T ACA T ACACGT T T AAACGTGGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT AAAGGAGGACA T AA T CAGA TGT T CAA T TGACAGA T CAAAGAGGA T C TGCAA T T T TGAAGAGT T C T A T T CCAAAA T A T AA T A T AAAAA TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T CCC T T T C T CCA TGACAGAGCAAAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T ACA T ACAAA T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T CGGT AAAAGAGGGCA T AA T T AGAAACA T A T A TGACAGAGCAAAAG - CA T C TGCAA T T CCGAAAAA T T T - - - - - - - T T A T CCAAGAA T A T AACA T T AA - - - - - - - - - - ACCAC TGT A T T T ACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGTGA T A T AC T ACACACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T CGGT T AAGACGGA T A T AA T CAGAAGT C T A T A TGACAAAGC - - - - AACA T A TGCAGT T T CGAAGAA T T T T A TGCCAAAA TGT AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA T T A T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A - - - - - - - - T T CCGAAGAA T T T T A T CACAGT A T T T AA T A T AGAAACA T T AA - - - - - - - - - - T - CAC T A T A T T T A T AGC T - T AGTGA T T T A T T T A T T T T T T AC T TGAAAAA T AC T AGTGGTGAAGT CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT AAAGGAGGGCA T CA T CGGAAAAA T A T A TGACAGAGCAAAA T A T A T C TGCGA T T CCGAAGAA T T T T A T T ACGAGA T A T T AAGGGGAAA - - T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGTGA T ACA T ACA - A T T TGAACGT TGTGT AAGA T T T CAGCAAGAAAG
A T T TGGT AAAA T AGGGCA T AA T T A T AAACC T A T A T T A T AGAGCAAA T AAAA T C TGCAA T T T TGAACAA T T T T A T AACCCAA T AAAA T A T T AAAACA T T AA - - - - - - - - - - ACAGC T A T A T T T AAAA T A T T AGTGA T T T A TGT AGT T T T T AC T TGGT T ACGT CGGT ACGT AGA T AAAAGTGGAAA TGT CGTGT AAAA T T T CAAAA T T AAAG
- - - - - ACAAAGGA - - - - AAAA T CAAAAACC T A TGT AACGAAGAAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT ACAACA T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - ACAA T T A T AGT T AAAGT A T T AGTGA T T T A T T T AGT T T T T AC T TGA T AACGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - - - T AAAGAAGGGCA T AACCAGACACA T A - - - - - - - - - - - GAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT T AAAGAGGT CA T AA T AAAAAGCC T A T A TGAAAGAGCAA T AAACA T C TGCAA T T CCAAAGAA T T T T A T CACAAAA T A T AAGA T AAAAA T A T TGA - - - - - - - - - - GCCAC T A T A T T T AA TGT A T TGGAGA T T TGA T T AA T T T T T AC T T AA T A T CGAC T AGTGA T ACA T ACAAGT CGAAA TGT CGTG - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT CA T ACA T ACAA T T CGAAACGT TGTGCAAA - T T T CAA T AC T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT T A T ACA T ACAGC T ACAACCGT CGTGAAAAA T A T CAACA T T AAAG
A T T T CA T AAAAAA T AACAGT A T C T T CA T CA T AA T TGACAGAA T A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - AC T AC T A T A T T T AAAA T AC T AGTGA T T T A T T T AGA T A T T AC T TGA T AACGA T T AGTGA T AC - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T AGAGAC T AGTGA TGAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T T AGT AAAAGAGAGCA T AA T CAGAAACA T A T A TGAGGGGGGAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC T A T A T C T AAAGT T T T AA TGA T T T A T T T TGT T T T CAGT T CA T AACGAC T T C T AA T ACA T ACAAGT CAAAAGC T CGTGT AAAA T T TGAAAA T T AAAG
A - T CGGT AAAGAAGAGT - T AA T CAGAAACC T A TGT AACAGAGCAAAAA T CA T A TGCAA T T CCGAGGAA T T T TGT T ACAAAA T A T AA T A T CAAGA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - CCGA TGAAGGAAAGCA T AA T CAAAAAC T T A T A TGACAGAACAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC TGAA TGT AAAGAA T T AGT CA T T T A T T T AGC T T T T AC T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAC T A T A T T T AAAGT A T T AGCAA T T T T T T T AGA T T T T AC T TGA T AACGAC TGGTGA T A T A T ACAAGT CAAAGCGCCGTGT AAA T T T T CAACA T AAA TG
A - T CGGT AAAGGAGAGCA T AA T CAGAAACC T A T A T ACCAAAGGAA - AAACA T C T A - A T T T CCGAGGAA T T T T A T CACAAAA T A T AAAAAAAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT T ACGT A - AGCA T AA T CAAAACC T T A T A TGA T AGAGCAA T AAAC - - - - - - AC T T CCAAA T AA T T T T A T CACAAAA T A T AA T A T AAAAA T AC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAA T A T AAACAAGCCAAAACGT CGTGTGAAAC T T T T A T T AC T T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAACC T A T A T AACAGACCAAAAAA T A T C TGCAA T T C T AAAGGA T T T T A T CACAA T A T A T AA T A T AGAAA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AAA T T T T A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CGGT AAAGGAGAGCA T AA T CAGAGACC T ACA T AACAGAGCAAAAAACA T C TGCAA T T CCA T AGAAGT T T A T CACAACA T AAAA T A T AAAAAAGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T ACA T ACAAGT CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CA T CAAAAA TGGGCA TGA T CAGAAACC T A T A TGACAGCGCAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGTGA T ACA T T T A T T TGAAAGCGT CGT C T AAAA T T T CAA T A T CAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CGA TGAAAAAGGACA TGGT CA T AAACC T T CA TGACA - - - - AA T AAACA T C TGCAA T T T CGAAGAA T T - T A T CA T CAAA T A T AA T A T AAAAA TGT T AA - - - - - - - - - - ACGAC T A T A TGT AAAGCA T T AA TGAA T T T T T T AGT T T T T AC T TGA T AACGT C T AGT AA T AAA T ACAAGT CCAAGT A T CGT A T T AAA T T T CAACA T T T - - -
A T - - T A T AAAAACCGA T A TGA T T T TGA T T T T AACCGA T ACAA T AAAAAACA T C T AAAA T T CCGAAGAA T T T T A T CACGAGT T A T AA T A T AAAAA - A T T AA - - - - - - - - - - CC - AC T A T A T T T AAAGT A T T AGTGA T T T A T T CAGT T T T T ACA T - - - - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T A T A T T T AAAGT A T T AA TGA T T T A T T T AGAA T T T AC T T CA T ACCGT C T AA TGAAGCAAACGT CGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T AAAA - - - - - - - - - - T T AGAAACC T A T A TGACAGAGCAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T A T A T T T AA T C T AA T A T T AGC T - - - - - GGTGT T T AC T T CA T AACGAA T AGTGA T ACA T ACAAA T T - - AGTGT CGTGT AAAA T T T CAACA T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCGGAA T C T A T CCGAA T CAGCA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGTGA T AGA T ACAAGT CGAAACA T CGTGT AAAA T T T CGT AA T TGCAG
- - - - - - T ACAGGAGAA T AA T A T CAGA T ACC TGT T T AACAGGACAAAAAGCA T C TGCAA T T CCGAAGAC T T T T AACA T AAAA T ACAA T A T AAAAG - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - TGAGCAA - - - - - - - - - AGAGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T A T AAAAA T A T - AA - - - - - - - - - - ACCAC T A T A T T T AAA T T A T T AGTGA T A T A T T T AGT T T T T AC T TGA T AACGGC T AGTGAGAA - - - - - - GT CGAAAAC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T A T A T TGAAGGT AC T AGTGA T T T A TGT AGT A T T T AC T TGA T AACGAC T A T T T T T ACGT T CCAGT T AAAA T ACGGTGT AAAA T T T CAA T A T T AAAA
A - T CGGT AAAGGAGGGCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGTGA T A T AAGCA T AC TGAAGAGT TGCGCAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGAA T AA T T T T A T CACAGAACA T AA T A T AAAA T TGT T CA - - - - - - - - - - AC T AC T A T A T T T AAAA T A T T AC TGA T T T A T T T AGT A T T T A T T CGA T AACGGAC T CGGT AAGA T AAAGGT AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT ACC T AACACAAGT CCAAAAA TGGTGT AAAA T T T T T A T CA T AAAA
A TGA TGT AA - - - - - - - - A - - - - - - AAGAC T T ACA TGACAGAGCAAAAAACA T T TGCAA T T CCAAAGAA T T T CA T T ACAAAA T ACAA T AGAGAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A TGCGGAAA T CAAA - - - - - - - - GGAAA TGA T AGT T T TGGAA
- - - - - - - ACAGGAGAA T AA T A T CGGA T ACC TGT T T AACAGGAC T AAAAGC - - - - - - AA T T CCGAAGAC T T T T AACA T AAAA T ACAA T A T AAAAG - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAA T A T AA TGT AA T AAAAAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T A T A T T T AAGGT A T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAAGGCGC T TGT AAGT T T TGT T A T TGTGACAAAGA T T A T T A T T AAAG
- - - - - - - AAAA T AAAAAAA T AA T AAAAA T AAAAA T AA T AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGT A T A T T AAAAGAA T T AGCGA T T T A T T T AGT T T T T AC T TGA TGAAGAC T AGTGA T A T A T ACAGGT CGAAACGT CA TGT A T T AAC T T T AA T TGC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGACC T A T A TGA T AGAGCAAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGTGA T ACGT ACAAGT AAAAGCACCGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAGT C T AAACGT CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - T C T ACAAAGGAAGAGA T AA T CAGT AA TGT A T A TGACAGAGGT AAAAACA T C T ACAA T T CCGT AGGA T T T T T AC T ACGAA T A T AA T A T AAAAA T A T T AG - - - - - - - - - - ACCGC TGT A T A T AAAGT A T T AGTG - - - - - GT T AGT TGACA T CACAGAGCA T ACA - - - - - - - - - - - - AGT CGAACGGCGACGCAAAA T T T CAGAA T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CGGT AAAGGGT A T AA T AA T CA T AAACC TGT A TGACAGAGCAAAAAAC - - - - A T AAGT CCAAAGAA T T T T A T CAAAAAA T A T AA T A T T T AAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGA T AAAGTGGC T T T T AA T T AGAAACC T A T A TGA TG - - - - T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CGGCAAAGGAGGGCGT AA T CAGAA T CA T A T T T AACAGAGCAAACA - - A T C TGT AA T T CCGAAGAA T C T T ACCAC T AAA T A T AAAA T AAAAA T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T CACAAAAGAGGGCA T AA T CAGGAAAC T C T AAGGGACAACAAAGAACA T C TGC T A T T CCGT AGAA T T T T A T CACCAAACA TGGC - - - - - - - CA - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGT AA T ACA T ACAACCCCAAA T AC TGT AC T A T AGT TGAAG - - - - - - -
- - T T CACAAAAGAGGGCA T AA T CAGGAAAC T C T AAGGGACAACAAAGAACA T C TGC T A T T CCGT AGAA T T T T A T CACCAAACA TGGC - - - - - - - CA - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGT AA T ACA T ACAACCCCAAA T AC TGT AC T A T AGT TGAAG - - - - - - -
A - T CAGT AAGGGAGGGCA T CA T CGGCAACC T A T A TGA T AGAACACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T A T A T T T AAAGT A T T A T TGA T T T A T T T AGT T T T CA T T TGA T AACGAC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T C TGT AAAGGAGGAC TGCA T T AGAAACC TGT A TGACAGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T A T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T AGGT AAAGG - AGGCA T T T T CAGAA T CC T A T A T AA T AGAGAACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA TGGC TGAAGAAAA T T - - AA T A T T T TGT AGCGT - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T C T A T A T T T AAAGT A T T AGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACA T A TGA T C - - - - AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T A T TGA T AAAGT AGT AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAGT CGAAACGT CGTGT A - - - - - - - - - - - - - - AAG
A - T AGA T A T CGAAAGGT A T AA T T AGAAACC T A T A TGA T AGAGCAAAAAACA T C TGCAGT T CCGAAAAA T T T T A T CGCAAA T T T T AAGT T AAAAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAGT A T A T T T AAAGT A T T AC TGA T T - - - - T AGT T T T T AC T TGA T AACAA T T T C TGTGACA T ACA TGT CAAAACGT CGT T T AAAGC T CCAAAA T T AAAG
C T T CGGT A T AAGAGGA T A T CA T CAGA T ACC TG - - T AACAGGACAACA T AC - - - - - - AA T T CCGAAGAC T T T T AACA T AAAA T ACAA T A T AAAAG - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - T CGGT AGAGGAGAGCA T AA T CAGAAA TGT A T A TGACAGAG - - T CAA T CA T C T ACAA T T T C T AAGAA T A T T A T AAAAAAA T A T AA T - T AAAAA T AC T AA - - - - - - - - - - A T CGC T A T A T T T AAAGT A T T AGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T A T TGT C T T T AA T T T TGAA T C T T ACACA T CGT T T TGGCCAAAGAA
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - AGT CGAAACGT CGT A T AAAA T A T CAAAAA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAAAAA T T AAA T TGT T CAAA TGT TGT A T A T AC T T T CAC TGT T ACAG
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 size: 694bp; fragments: 214; full length: 0 (>=624.6bp)
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TE: rnd_4_family_313.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1034bp; fragments: 198; full length: 0 (>=930.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000

0
20

40
60

80

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 100 200 300 400 500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_4_family_313
 size: 563bp; fragments: 176; full length: 7 (>=506.7bp)
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