
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1681
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - AACA T AAA T TGT T T A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGT CAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAGT C T TGCACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - GGGCA TGA T CA T T AA T CCCA T CAAAAACA T AGAA T A T AAAAAAA TGT CAAGT C T - - CAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGC TGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT A TGGC TGTGC T CGAC T T T T T T AGGGT AGC T ACAAGAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACACAA - - T AGA T A T CGGT A T AGC T C T ACCCC T A - - - - - ACACAAA T A - - - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA T T T AAAAAA T - - - CAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CAAGAAAAGGA TGGT ACG - - - - - - - - - - - - - C T C T AAAAGT AA TGT T AAGAGT - - - - C T AGAGAA T C T AGCGT T T - AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT CAA T - - - TGAA T A T CAAAA T AA - - - T A T T CA T A T T T - - AGACGCGCGT T AA T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAA TGC - - - CAAGT C T CGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAA T A T T AA T T T CAA T AC T AACGA T ACA T AA T AAA T - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGCCGC T AA T AC T T T AGAGAAAAGGA TGGAC T - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAGGCGGAC TGC T A TGT T - - - - - - - - AAAA T AAA T T T T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - TGGCGGGGGCAC T ACCG - - CC T T T AA TGT AGCGACCAAA - CGCCAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT C T TGCAACA - - - - - - - - - - AA T AGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT AAGGC TGTGC T CGAC - GGGGGGGGCA T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T CAAAGGT AA T TGT T - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA - - - - AAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - AAAACA T T T TGGT A TG - - - AGC TGT A - CGAGACACGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T AAC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC T - TGGCGGGGGCAC TGT CG - - - - GACGGT AAAAAACGGAAA T T ACAAAA T
T A T T A T T T T T AAAA T T T T AA T A T T TGTGAA T T T T T - - - - - - AGGT AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T TGGCGGT T A T AGGT AGA T A T T CGT A T TGCAAA TGGAAAACAGC T T A T T T - AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACCAAAGT A T T AA T CCCA T T AAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT T T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGCACGGC TGTGC T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T TGGGAAA T CGGT AAAAC T - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC T - TGGCGGGGGCACCGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGT C TGTGC T CGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T C T T T T T T A T T TGT CAA T CCCA T CAAAAA T A T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAAGTG - - - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAAAAGT AAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGCCCCGT CA TGT TGA T TGGACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA - - - - - C TGAACAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAAAAAAGGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCGGGGGCAC T TGCC - - - - ACCCCCAAA T AA T AA T AAA T TGC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CA - - - - - CAAACA T A T AAA T TG - - - AACC T C T - - - - - - AAGT T A T TG - - - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAA - - - - - AAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAC TGT CGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGAA TGGT ACGGA T T TGC T CGAC T T AAACAAA T ACA T T T CCGTGT T - - - - - - - - AAAA TGGA T T T T T T T - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGGCCAC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC T - TGGCGGGGGCAC T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACA T AGAA TGT AAAAA - - - - - AAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGGGAA T AGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC - T T AGCGGGAGCA T CGCCAAGT T - - - - - - ACAAAA T AAGTGGCC T - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - C T T CAA T T T AGCCA - - AA T T CCA T CAAAAACA T AGAA T T CAAAAA - - TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAACAAAGT CGA T A T CA T T AAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGAA TGGAACGGC TGTGC T CGAC T T CA T T AAGT ACGT T T CAA - A T T ACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AAAA T AAA T T AA T T T T AGAA T T T A T - T T T AAAA T T TGT T A - - C T T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAA - CACCAAGT A T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAACCAAC T A - - AA T CCCA T CAAAA T CA T AGAAGA T ACAAAAA TGT CAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCC T C T AA T A T C T T CGAGAAAAGGA TGA T ACGGC TGTGC T CGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAAA T T T CA T T T T CA - - - - - - - GCC T CC T CA T AAA T T T T A T T - - A T
- - - AA - - - - - AAAA T A T C T A T A T T T T T CAA T CAGT A T T TGAAAA T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T T CAC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGT A T T TGC T - CAAACAAAC T AA T T TGAA T A T T AA TGT T AGAAAA T TGA T A T T CC T T AA T
T A T T T - - - - - T AAA T AC T T A T AC T T - - - T ACC T T T A T T T CAACA T T A T TGT T AA T CCCA T CAAAAACA T AAAA TGT AAAAAA TGC T AAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGTGT AGA T C TGA T CA - - T A T CCCA T CAAAAACACGGAA T A T AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGT AC T CGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGACAA T C T C T T - T T AGAAAAC T T TGT T AA T CCCA T T AAAAACA T AGAA TGT AAAAAA - TGC T AAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T A T C T TGGAGAAAAGGA TGT T A TGGC T ACA T T C - - - TGT A T CGC T T T AA T T AA T A T A T T AGT TGT ACGT AA T T AAAAAAGT T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCA T CAAAAACA T AGAA T C T AAAAAA T AGT CAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT TGACGT CA T T CCGG - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACA T AGAA TGTGAAAAAA TGCCAAGT T T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - CAAACGCA T CCCCACA T TGGA T CCAAAAAA T AAGAC T CA T T - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGT A T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGT ACAAAAGC TGC T A - - - - AGCA T AA T AAAAAAAA T CGC T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGAGGGT T AAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGCAAAACAGT T T T AG - A T TGGT CGT ACAAAA T AAAAACCGT T - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T AGGCCA T AAA T A T A TGGA T T T T T T AA T C TGT AA T T AGAGGT TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA TGCC T T CGAGAAAAGGA TGGCGCCGT AC TG - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T AACC T CGAGAAAAGGACGGT ACGCCCGTGC T CGAC TGTGCCGT A T T CA T T T AA T T A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACA T T T T - - AA T CCCA T AAAAAACA T AGA T TGT AAAAAA - TGCCAAGT C T CGCAA T A - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T A T C T T CGAGAAAAGGA T TGT ACGGC TGTGC T CGAC T - - - - T AAGT A T ACCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T CGC T CA T T AA T ACCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA - T CCAAGT C T CACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT ACCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGTGCGAC TGTGC T CGAC T CAGGT AGGGGCACCCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAA T A - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AAAACC T T CGAGGAAAGAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAGAA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA T A T T ACAGC T T TGC T CGAC T T CGAC TGCCGTGCCCCCA - - - - A T A T T C T T AAAAAGAACA T CGT T - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AA T CA T T AA T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA - - - - - - - TGCCGCA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGT ACGGC TGTGC T CGACC - - - - - - - - - - AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGA T T A T T AA T T CCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGAA TGGT ACAGGTGTGC T CGAC - T TGGCGGTGGAAC T ACCGT A T C - - - - - - - - GAAA T AAAAA T T A T T - AGT
T AACAAAA T AAAAAGGT A T AGA T T A T T T AAC T CA T A - - TGGACAAGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T AC T T T CGAGAAAAAGA TGGAACGGC TGTGC T CGACA T CGACAGA TGAGCA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T T C TGCC TGT T AA T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAA T A - - - - - - - - - - AAAAGTGT CGC T AA T ACC T T CGAGAAAAGGA TGGTGCGGC TGTGC T CGAC T - TGT CGGGGACAC TGC TGT AGT CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T A T A T T AAAAA TGTGA T AA T T T T TGAAC T T T T - - T T - - AGA T T T TGA T T - A T CCCA T CAAAAACA T AGAA TGT AAAAAA T - - - - - - - - - - - GCAA T A - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AAAACC T T CGAGAAAA TGA TGGT ACGGC TGTGC T CGAC - T TGGCGGGCAGA T T AAAA T A T T AA T T T T A TGGAACGGAGAA TGT - CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCCA T T AAAAAAA T AGAA TGT AAAGAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T AAAGC T TGAAA T T T T T T AA T T T CGA - - - AAAGA T AA T T A T CAA T CCCA T CAAAAAC - - AGAA TGT AAAAAAA TGCCAAGT C T CGCAACA - - - - - - - - - - AAAAGTGCCGC T AA T ACC T T AGAGAAAAAGA TGGT ACGGC TGT AC T CGAA - T T AGCGGGGGCAC TGCCG - - - - - - TGCCCCCAGA T AAGAAGGGT T - - GG
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TE: rnd_4_family_427.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1681bp; fragments: 12452; full length: 1 (>=1512.9bp)
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 size: 2026bp; fragments: 11128; full length: 0 (>=1823.4bp)
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TE: rnd_4_family_427
 size: 594bp; fragments: 4444; full length: 89 (>=534.6bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500
0

100

200

300

400

500


