
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1247
- T T AGAGGA TGCAGT A TGT - T T T A TGTGT T A T T T CAGGA - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T C T CA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - CA T AAA T TGAA T AAC T A T T T AAA T T CGT T T T C T A T AGA T C T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGAC TGGT AAAGT A TGAGAGCGGGGG - - - - T TGA TGGGAGT AA T T T - - - - TGA T AA T ACGCAGT T T T AA - T AAA T T AAA T AC - T T AC T - - - T TG - A T TGT
A T TGAAACAAAA TGCAA T CACA T ACCGA T T TGT T T TGCGT AGA T - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AGACGCAAA T T T AGT AAAGC - ACA T A T T A T AA T AAA - - - AA TGA T
GCGT AAGAAGAGT ACAGT CA TGT AC TGAGT CGT TGGT TG - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGACAAAGT A TGAGAGCGGAGGT AA T TGGA TGGGAGT AA T T T TGA T TGAA TGT AC T AAAAAC T A T T AAAA T T A T A T T T - - T AC T A T A T T AAA T A T T
A T TGAAACAAAA TGCAA T CACA T ACCGA T T TGT T T TGCGT AGA T - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAC T CCCACCAAGT T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGAGCGT CAACA T T CGT - - - - - - GT A T A T - - - AC T A T A - - - T A TGGT
A T T AGTGGGGAA T ACA T T T - TGT ACACA T T TGGT T T ACC - - - - - - - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T A T C T CAAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGA T AAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AA T T T T AC TGT AC T A T ACC T ACAAA T AA T AAA T T CAAGT T T T A T A T AA T A T T AAA TGAC
- - - - - - GT AGT T TGT A T T T A T ACACAAA T T C T T C T A T T T - - - A - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CC T AGCCC T C T T TGA - AGGA T - - - - - - - - T CA T T A T A T T AA TGT A T
- - - - - - - - - - - - CGCGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T TGGCAAAGT A TGAAAGCAGTGGT AA T T TGA TGGGAGT AA T T T TGA T T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGT
T T CAAAAAAAAA TGT AC T T A - - - - - - AA T CCGT C T AA TG - AAA T T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T TGGCAAAGT A TGAAAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AA T T T TGA T TGGC TGT AC T ACAAC T T AA - AAAA T T A T AAGA - T T AC T - T A T T AAACAA T
T T CCGAAAAAA T TGT AC T T A - - - - - - AA T CC - T C T AA TG - AAA T T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGA T TGGCAAAGTGTGAGGGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGC T A T T T TGA T TGAC TGT AC T ACAAC T T AA - AAAA T T A T A TGA - T TGC T - T A T T AAACAA T
GC T T A T AGAGAACA TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACAGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AG - - - - - - - T AAC TGT AC T AAC T AA T AC T AAAA T TGA T T C T - - - - - - - - T CCAAGT AAA
A T CAGAGAAAAA T T T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGAGAGTGA T T T TGA T TGAC TGT AC T AAGAGC - - - - - - - A - - AAACA T - - - - - - - - T T T AA - - - - A
- - - - - - - - - - - - CC TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGTGTGAGGGCGGTGGT AA T T TGA TGGGAGCAA T T T TGA T TGAC TGT AC T A T T A T TGAA T AAAA T T AAA T T TGT T A T C - - - - - AAAAAA T
- - - - - - - - - - - - AA T ACGT - - CAA T CAA T CCGT CA T A T A - - - A T - - A T A T T AGT ACGGT CAA T C TGACA - - AAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAA T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - AGTGAGT A T - - - - - - A T - - - - AA T TGA
C T T T AAACGTGCAGT T TGT - GT CGT A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC TGCCA T CAA T T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - AGCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGA T T AA T C T T AA T TGAC TGT AC T A T T A T T - - - - - - - - G - AAA T C T T T T ACGAGA T CGAA TGAC
AGCGT AA T AGAGCGTGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T AAAAAAA T CACCC T CA T C TGA T AAGT C T T T TGCCA - - - - - - - CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T AAA T AAA T AACGT T T A TGCACGTGTGTGGT TGCCGT C TGT T CA T A T T AGT ACAA T CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAA T T ACC T - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT T A T T TGA TGGGAGT A - - - - - - - - TGA T TGTGC T A T A T ACCGA - AAAA T T AAA T C T - - - - - - - - A T T AAAAAA T
AGTGAGACAAAA TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - GAAA T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T T CAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGAC T AGCAAAGT A T AAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT A - - - - - - - - T AAC TGT AC T AAAAA T T AA T - - - - T T T AGTGT - - - - - - A T AGCGAGCGA T
A T CAAAAGCAA T T T CAGA T A T ACACCAAAACAC T T A T T - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC TGCCA T CAAA T T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAACCG - - CGT T T T AG - - - - A T T AAA TGT - - - AC T A T - T T A - - - - - -
T T T T AAAAAGT CAGT T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T ACCGTGGGT - - - - - - - A - - AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - AGT AAA T T A T A T A T T T ACA T T T A T ACA T T T A T A - - AAA T - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACACCCA T CAAA T T ACAG - - - - - - - - - - TGA T TGGT AGAGT A TGAGAACGGGGGAAA T T TGA TGGGAGTGA TG - - - - - TGA T A T T TGGT AA T C T T AA - CAAA T CACGTGG - T T AC T A T A T T AA T T AAA
T T T T CAGAAAAGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAC T CC T A T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T TGCACGT T T TGA - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T CGAA
- - - - - - - - - - - - T CCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT ACGAAAGCGGAGGT AA T T TGA TGAGAGT AA T T T TGA T TGAC TGT AC T A T T AACCAC - - - - A T T AGAC T T - - - - - - - - - - - - - ACAAC
- - - - - - - - - - - - T ACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T CACACCGAGAC - - - A T - AAC T T T T T T T - - - - CC T AAA TGC -
- - - - - - - - - - - - TGT A T T T - - - - - - - - - - - - T T T T AC T A T AAAC - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA -
AGT AAAAAGAGAAA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC T ACACA T T - - - - - - - - - - - A - - T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T
GCGGAAA TGGGCGACA T T T - T C T CA T T ACC T A T T CAAAA - GAA T - - AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CC T A T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - T AAAACAAGAA T TGT TGGAGT CC T AACGT T T T T CCAA TGGGT - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGC T C T CA T CCAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T A T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA -
- - - - - - - - - - - - - - TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACGGGT AAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AG - - - - - - - T AAC TGT AC T A - - - - - T AACGGAA T T AA T T T T - - - - - - - - CCAGA T T AGT
GT T AAAAGACACAA T A T A T - TGTGT AC T T T CA T T A T A T AAAAGC T T A T T ACAGT ACAGT CAA T C TGGCA T C - AAAAAGC T AAA T T CACA T AAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T A T A T TGC T AGA - - - - - - - G - - AAA T T A - - - - - - - - - - - - - A T TG -
A T T AAAAAA T A T AAAACCC - T T AAAAAA T CCAA T T A T CACAGA T - - CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T T CACCA T ACA T - - - - GGAGT TGGA T T T - - - - - - - - AC T AAGCAA T
- - - - - - - - - - - - AGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACCGGT AAAGT ACGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGTGA T T T TGA T TGAC TGT AC T A T AC T C T AAA - - - A T CA T C T T T T T TG - - A T A T T AA - - - - -
A T T T CCA T AAAA - - T A T T C - A T T AAAAACCAA T CCA TGA T AAA - - - - GT A T AGT ACAA T T AA T C TGGCA T T AAAAAAGT T AGAC T CCCA TGAAA T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGT T AA T T TGA TGGGAGT AA T T T T T AC T A T T AC T A T T A T T A T T T AA T TGAGC T AA T CAC - - - - - - A T - - - - - - - - - T
GT CCA T A TGA T CGGCA T T C - T CCA T CGGCCAC T CCACCGAGAA T A T T T A T T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAAA T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T AC T AGT - - - - - - - ACCGGA T T C - - - - - - - - - C T AAACAGT
ACAAAAAAAAA T T A TGT T A T CGCACC TGT A T A T T T TGGA T AAA T T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T T AAA T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T - - - - - - - - T AA - - - - - T - A T C TGA - - - - - - - - - T - - AGC T A T
GT C TGAGT AGAC - - - AC T C - A T CCA T A T CC T T T C TGA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - ACACAA T C TGGCA T T AAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T CAC T TGC TGC - - - - - - - - T T AAA T T T T - T AC T - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - GA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGGAAAAGT A TGAGAGTGGGGGT AA T T TGGTGGGAGT AA T T T T - - - AGA T TGT AC T ACA T T A T T T T - - - - T - AAA T T T T T T A - - A TG - - AAA T AA -
A T T T CGA TGAAAAA TGT T T ACC T ACA TGT T T T T TGAACA - - - GT - - CGT T T AGT ACAGT CAA T C TG - CA T CAAAAAAGC T AGAC T T CCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T CAA TGA T T C T A - - - - - - - AACAAACCG - - - - - - - - - - - - - GCAGT
GT CA T AA T AA TGTGTGGT T - T C T T T AAAC T AGC T T AACAAAAA T T T - - - - - - - T ACAGT CAA TGTGGCA T C T AAAAAGT T AGAC T CCCA T T AAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CA T T AAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
CC T CAA T T AGT T - - - AC T T - ACCGCCAAC T T C T CC - - - - T AA - - - - - - - - T TGT ACAGT CAA T C TGGT ACCAAACA TGT T AGAC T CCCA T T AAA T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T ACA T T T T AC T AA - - AAA T T ACA T T T T - TGTGA T - - - AAA TGAC
- - - - - - - - - - - - CA T A T T T - T AAGCC T AACGGA T T A TGC - AGA T - - A T A T T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T T CCA T CAAA T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT ACACA T C T T - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC
A T A T AAAGAAA T AACGT TG - T C T T CAAAGA T T T T T AGCA - - - - - - - A T AA T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T AAAAAAAAA T AGAC T ACCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGT CAAGAAA T AACGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - C T A T T AGAACAGT CAA TGTGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T T C T A T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGGGCGGAGGT AA T T TGA TGGGAGT AG - - - - - - - TGAC TGT AC TGT ACGA - - - - - - - AC TGAACAG - - - - - - - - - T T AAA T AA T
A T T CCCA T AAAA - - T A T T C - AC T AAAAA T CAA T CCACAA T AAA - - - - GT A T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAGA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T ACAGAAAAACGCA T T T - AAAAA TGT T T TGT CGAGT A - - - A T - - - - T A T TGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGACCCC T A T CAAA T T A T CC - - - - - - - - - - CGT C T AGCAAAGT A T - - - - GCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT A - - - - - - - - TGAC TGT AC T AC T AGA TGA - AAA T T T - - - - - - T T T AC T - - A T T AGAC T T T
A T CGT AAACAACCA T A T ACA T T AGA T AAAC T - - - - - - - - - AAGT - - - - - - T AGT ACA T T CAA T C T AGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCA T CCAA T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGT AC T C T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AA T AGAA T A - - - A T T T - GAAGGAAACC T C T T A T ACA T C - A T T TGAA T T AA T A T AGCCAA T C T AGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CC T A T T AAA T AACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - TGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T A T T A T A T T T T AC T - - - A T CCAA T T T - - - - - - - - A T T AGT T AA T
- - - - - - - - - - - - T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACGGT AC T T T T A - - - - - T - CAAC T CGC TG - - - T - - - - - - - - - -
- - - - AAA T AAA T AGTGT T AAAGC T T AAAAA TGT T T A T T A - - GA - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACGACCCC T C T T T AA - AGGC T - - - - - - - - ACAC T A T A - - AACGAA T
AGC T CAGT ACAGTGT A T TG - A T CA T A T T T T T T T CCA T CG - - - A T - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T AACCC - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGAGGT AA T T TGA TGGGAGT AA T T T TGA T TGA T TGT AC T AA T A TG - - - - - - - - - - GAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - C
AC T ACGA TGAA T - - - - - T T - AACACCA T AACAC TGAA TG - - - A T - - GA T A T AGT ACAGT CAA T C TGACA T CAA T AAAGT T AAAC T CCCGT CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T C
GT T T AAGTGTGA - - - ACC T - - - - - - AAA T T T T T CAA T AG - AAA T T T - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAAA T CGA T T TGT AA - - - - - T - T AC T T T - - - - - - GT - - - - A T T CA T
A T T AAAAAAAAA - - - - - - - - T TGGGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AA T T T TGA T TGAC TGT AC T A T T T CA T AA - - - - - T - - - - T T T C - - - - - A T - - - AAA T T A T
T T T AGAA T AAA T AA TGC T C - C TGGT TGGT T T T T T CAAAA TGAA T T T CC T A T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCACCAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGAC TGGCAAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAA T T A - - - - - - - T AA T T T T ACAA T CA T T - - - - - - - T T TGGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- T T ACAA T AGCAACCGT T C - T T T TGT AACCGGC T T CGAA - - - - T T T ACAA T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAA TGT T AGA T T CCCACCAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC TGT A T C T T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
TGCAAAGT CGACCA T A T TGAAACGT CAA T CC T T T TGT T T AGGA - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCAAAGT A T AAGAACGAGGGT AA T T TGA TGGGAGT AG - - - - - - - TGGC TGT AC T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T
- - - - - - - - - - - - A T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC TGGT AAAGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT AAA T T T ACAAACC TGT AC T AC T T T T TGTG - - - AC T AAA T T T T T TGCGACGC T AAA TGA -
GACA T AA T AAACAA T ACGT - A TGGCCAA T T TGT C T AC TG - AAA T T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCA T T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGCA T T CC T T CC T AA T - - - A - - A T A T T T - - - - - - - - - - - - - GTGCC
GGT AAAGAGAAA TGT T T C TGT T AAAA T AC T T T T C TGGGA - - - - - - - - GT A T AGT ACAGT CAA T C TGACA T CAAAAAAGT T - - - - - - C T A T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGACGCCA TG - - - ACGC - AC TGGCA T T T T - CA TGT AA T - - G - - - - GG - T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCAC T CAAA T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAG
GC TGAAAACGAAAA T ACAC - T TGGT AAAC T TGT C TGGAA T AA T T C T - GT A T AGT ACAGT CAA T C TGGT A T CAAAAAAGT CAGAC T CCCA T CAAA T T ACCC - - - - - - - - - - CGA T TGGCAAGGT A TGAGAGCGGGGGT AA T T TGA TGGGAGT A - - - - - - - - TGAC TGT AC T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCAAAA T AAAA - - - AC T C - T ACACCAAAAC T T T T ACAC T AAA T T T T T T T - - - T A - - - - - AGT C TGGCA T CAAAAAAGT T AGAC T CCCA T CAAA T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
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TE: rnd_4_family_3951.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1247bp; fragments: 921; full length: 1 (>=1122.3bp)
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After TEtrimmer 1247 bp
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TE: rnd_4_family_3951.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 1648bp; fragments: 608; full length: 0 (>=1483.2bp)
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TE: rnd_4_family_3951

 size: 1022bp; fragments: 668; full length: 3 (>=919.8bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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