
Start crop Point End crop Point

MSA length = 417
- - - - - - - - - - - - - AACA T - - T A T T T T T T ACAA T ACA T T T T A - - T T AA T A T TGT T ACAAA T T T CGTGGGT CCC T AA T T T AAACCCACGA T AAGAA T A T AAC - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCGT T AGT TGT CA T T T C T T A T T T T A T TGAGAGA TGT CGC T AGT TGC T AGCGGT C TGTGAC - AA T A T T T T AC T AAAAA T T C T CA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGACCAAAAACCC - - T A T T A T AA T A T TGT T TGAGA T T CCGT AAGCCC T T AA T T T AAACACGCGA T A T AGACAC T T - - - - - - - - - - - GA T A T C T T T T T CCGT T AGT TGT CGT T T CA T A T T T T A T CGAGAGA TGT CGC - AGT CGC T AGCGGT CCGTGAC - AA T A T C T C TGA T A T ACAC - - - - - T C T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T AA TGCGAA T T T T T A - - AAAGT A T TGT T A TGGA T T CCGTGGGT CGT T AA T T TGAACACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - T AAA T C T T T T CCCGT T AGT TGT AGT T T CC T A T T TGACCGAGAGA TGT CGC T AGT AGC TGGCGGT T CA TGAC - AA T A T ACA T AA TGT T C T T A T TGT T T - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT T AAGGA T T CCGT ACGT CC T T AA T A T AAACACAC T A T AAAAACAAGT A - - - - - - - - - - GAGA T C T T T T T CCA T T AGT TGT CGT T CC T T A T T T T A T CGAGAGGTGT AGT T AGT CGC T AGCAGT CCGTGAAAAA T A T CGT AGT CA T T AAAAACAC T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A - - GT A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T C T T T C T CCGT T AGT TGT CGT T T C T T A T T T T A T AAAGAGA TGT CGC T AGT CGC T AGCGGT CCGTGAC - AA T A T T T A T AAGT AAA T TGGCC - - - T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T T T T T ACAACAGAC - - - - CAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACGCGA T AAAAA T AC T T A - - - - - - - - - - GAAA T A T T T T T CCC T T AGT T T T CGT T T C T T A T T T T A T CGAGAGGTG - - - - - - - T CGC T AGCAGCCCGTGAC - AA T A T T T T TGAA T T T A T AA T T T - - - T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGAAA T T CA TGT T AAA T A T T CCACGGA T T CCGT AGGT CC T T AA T T T AAA T ACCCGA T AAAAAGAC T T A - - - - - - - - - - GAAA T A T T T T T C TGT T AA T TGT TGT T T C TGA T T T T A T CGAGAGA T A T CGC T - - - - - - T AACGGT CAA TGAC - AA T A T T CAA T T A T T A T ACA T AC - - - - GG
AAAGT T A TGCGAAGAA - - - - TGT A T A T T T AAGGC T T TGC TG - - T T T A T T T TGT T ACGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACA - - T - - - - - - - - - - - GAGA T CA T T T T CCGT T AGT TGT CGT T T C T T A T T T T A T CGAGAGGTGT - - - - - GT CGC T AGCGGT CCGTGAA - AA T A T T T AAAC T ACAAAC T - - - - C T T - -
- - - - - - - - - - - - - - AAA T CA TGTGCCA T ACA TGGT AGA T T - - - - - - A T A T TGT T ACGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACC T T A T AAAAACA T T T A - - - - - - - - - - GGGA T C T T T - T CCGT T AGT TGT CGT T T C T T ACC T T A T CAAGAGA TGT CGC T - - ACGC T AGCGGT T TGTGACAGA T T CAAGT ACCAC T A - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGCGA T A T CA T A - - T AAGT A TGT TGT T ACGAA T T T CGTGGGT T C T T AA T T T AAACACAAGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CGC T AGCGGT CCA TGGCAAA TGCA T C T T AGA T CA T C T A T A - - - - - -
A T CA T T T AAAAAGAAA - - - - T A TGCAACGCCA T AC TGAA T AAA T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACACAGGCG - AAAAAACAC T T A - - - - - - - - - - GAAA T T T T T T T CCGT T AGT T A T CGT T T C T T A T T T T ACGGACAGA TGT CGC T AGT CGC T AGCAGT CCGTGAC - GAC T T T T C T AGAA - - - - - - - - - CCC - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T A T AAAAAAAAC T A T T AAAGT A T AGTGACGGA T T CCGCGGGT CGT T AA T T T AAACACACGA - - - - - ACAC T T A - - - - - - - - - - GAAA T CAA T T - - CGT T AGT TGT CGT CAC T T A T T T CA T CGACAGA TGT CACCA T T T A T AACAAAA T C T AGGAAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T T T T AAC T A T AAC - - - - T A TGT T T T TGGT T AAGTGTGA - - T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAACACGA - - AAA T CAC T T A - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T CGT T AGA TGT CGT T T CA T A T T T CA T CGAGAGA TGT CGCC - - - - - - - - - CGGT ACGTGAC - GA T A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T T T AAA T T T T C - - - - A T AA T A T TGT T ACGGGT T T TGT CGGT CC T T AA T ACAAACACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - CGT T ACGTGAC - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGAC T T TGTGGA T CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAACAC T T A - - - - - - - - - - - GAA T T T T T T T T CCGT CAGT TGT CGT T T CC T A T T T CA T CGAGAGA T A T CGC T AGT CGC T AACGA T CCGTGAC - AA T A T T AA T ACGAACA T T T A T T TGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAACACACG - - A T AAACAC T T - - - - - - - - - - - GAAA T C T T A T T CAGT T AGT TGT CGT T T C T T A T T T T A T CGAGAGA T T T CGC T AGT CGC T AGCGGT ACGCGT CAAGT A T AA T TGAGGAAAGGC T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T A T TGT T ACGGA T T CCGT AGGT CC T T AA T T T AAACAACGA - T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCGC T AC T TGT CGT T T A T T A T T T T A T CGAGAGA TGT CGC T AGT CGC T AGCGGT CCA TGACAAA TGT T T C T TGT C TGACA T C T C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AA T T T AAA T T T AA T T A - - A T AA T A T TGT T A TGGA T T CC T TGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAAC T CA T - - - - - - - - - - - A T ACAC T T T C - - CGT T AGT TGT CGT T T C T T A T T T T A T CGAAAAA T A - - - - - AGT TGC T AGCGGT CCGTGAC - AA T A TGT T CCAGA T T T T T AA TG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA T T T AAACACAC - GAAAAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - CGGA T AGCGGT CC T TGAC - AA T A T T A T C T CGT A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - TGGC T AGCGGT CCGTGAC - GA T ACCCAC T CACC - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGC T TGT AAAAAAAAA - - - - - - T AA T A T CGT T ACGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - GT CGC T AGCGGT CCGTGAC - AA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T C T TGT TGCAAGTGA T A T ACGT AGTGT T ACGGA T T CCGT AGGT CCA T AA T T T T AACAGACG - A T AAAACAC T T - - - - - - - - - - - T AAA T C T T T T T C TGT T AGT TGT CGT T T C T CA T T T T A T CGACA T A TGT CGC T T AGT AC T AGAGA T AGA TGGG - GA T A T A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T TGA T T AA T T CA - - AGAA TGC TGT T AAGGA T T CCGTGGGT T C T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - T AGCGGT CCGAGGCAAAGA T T T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T T T AGAA T T CCA - - - - A T A T T A T TGT T A TGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACAC T CGAAAAGAACAC T T - - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCGT T AGT TGT CA T T T C T T AA T T T A T CGAGAGA TGT CGAC - - - - - - - - - T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T AACAAAAAA - - - - T T CA T T T T A TGAGAGC T T T T A - - A TGA T AC TGT T ACGGA T T CCGCGGGT T C T T AA T T T AAACACAC T A - - AAAACAC T T - - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T C TGT T AGT TGT CGT T T C T T AGT T T A T TGAAAGA TGT CGCC - - T CGC T AG - - - - - - - - - - - - AA T AC T TGGC T CACC T TGT ACG - - - - A T
CCGTGTGAAC T CAGAC - - - - T AGA T C T T TGT AAGACGA T - - - - T CGA T A T TGT T ACGT AC T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - GAAACCC T A T T C - - - - - - - - GT CA T T T C T T A T T T T A T CAAGAGA TGT CGC T - - ACGC T AGCGA T T CGTGAC - AA T A T T T AAGTGA T T T T A T ACC T C T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC T AGCGGGCCGAAACAAAGAA T A T AAAA T T T AAAAC T A - T T C - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGA T T T AAACACA TG - A T AAAACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - ACGC T AGCGGT T CGTGACAAA T AGT TGGT T TGGAAA TGAAA - - - - - -
C TGC T T AAAACGAAA T - - - - T T T T C T ACAAAAAACC T C T T A - - - - - - AA T TGT TGCGGA T T CCGTGGA T CC T T AA T T T AAACACAC T A T AAAAA T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T CCGT T AGT TGT CGT T CCA T A T T T T A T CAAGAGA TGT CGCC - - - - - - - - - TGGT CCGTGAC - AA T A T T T AGAAAGT A T AC T TGA - - - - T A
- - - - - - - - - - - GGAAAA T C T T A TGT T A T T AAAGGAA T A T CA - - A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T AC T T A - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCA T T AGT TGTGGT T T C T T A T T T T A T CGAGAGA TGT CGCC - - - - - - - ACCGA T T CGTGAC - AA T T TGT T ACA T ACCGAGTGA T T T T T TG
A T AAGGAAAC T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGT TGT T ACGGAA T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - GAAA T CC T T T T T CGT T AGT CGT CGT T T CC T AC T T T A T CAAGAGA T A T CGC T - - - - - - - - - - - - - T C T TGAC - AA T A T A T T AAA T ACAGAAGC T T T C T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T A T A T AAAA T AGAA T A - - AGGGT A T TGT T ACGGA T T CCGT AGGT CC T T AA T T T AAACACACCA T AAAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AGCGGT C TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAACAGA T A T AAAGAAGCC T T A T TGT - T CCGAC T T T AC T T A - - - - - - - AA T T T T ACGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAAGACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - GAGA T T T T T T T CCGT T AGT TGT CGT T T C T T A T T T T A T CGAGAGA TGT CGC T AGT CGC T AGC TGT CCGT AAC - AA T AA T T A T A T T AAGT AA T A - - T T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGT T ACGGCC T CCGTGAA T CC T T AA T T T AAACACA TGA T AAAAACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T CCAAAAAAA T AC - - - - T T CA T A T TGT T A TGGA T T CCGT AGGT T C - GAA T T T AAACACACGAGAAAAACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - CGC T AGCAGT T CA TGAC - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAAGCC - - - - T T T A T A T TGT T A TGAAA T CCGT AGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AGAAA T ACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - T AGTGGT CCGCGAG - AA T A T T T T CGT T T C - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A T T AGT CA - - - T AAA T A T T T T ACGGA T T CCGAAGGT CC T T AA T T T AAACA T ACGA T AAAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC T AGCGGT CCGTGAC - AA T A T T T T CAA T T CAAAA T T AAC T T - A T
T T T T T T AAA T T A TGAA - - - - AC T A T T T T T T AA T A T A T CC TG - - AAAA T A T - - - - - CGGGT T CCGCGGGT T C T T AA T T AAAA T ACACAA T AAAAACACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAC T CGACAA T A T T - T C T TGA T T T T TGCAA T A T T AGCCA - - A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - AGCGGTGCGGGAA - AGT A T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - T T ACAGA T T T CGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGG - - - - T AGCGGT T TGTGAC - AA T A TGGACAC TG - - - - - - - - - T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT AGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - GCCGC T AGCGGT CCGTGACAAA T AAAA TGT AGA T CGA TGACA T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T CGT T A T A - - - - T A T TGT T ACAGA T T T CGTGGGT T T T T AA T T T AAAC - - ACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AA T T AACAA T CA - - - - - - GAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T AAAA T - - - - T A T A T TGC T T AGT AA T TGC - - - - GT AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CGAA TGGCGAGCCGTGAC - GGT AA T T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - GAAACC T T T T T CCGC T A T C TGT CGT T T T T CA T TGCAACGAGAGA T - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - T ACA T AGCGT TGCGGA T ACCGTGGGT T C T CAA T T T AAAGACACGA T AAAAACACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - CGGT CCGTGACAAACA T C TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T A T - - - - - - - AA T T T CGT AGA T A - T T AAA T T AAACACAC T A T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CAC T AGCAC T CCGTGACAAA T T C TGT T T T T A T T T ACAGAA - - - - - -
A T A T T T CGACCAGGA T - - - - AGACGT C T A TGAGGT T T T T T A - - GT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAACACGA T AAAAACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC T AGCGGT T CGTGA T AAA TGT A T T T T T T T T T C T AAAA T T T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T CG - - T T AA T C T - T T T A T CAA T T CCGT AGGT C T C T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - CGGT CCGTGACAA T T A T TGCAA T TG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T TGCGGA T T ACCA - - T A TGT A T A T TGT T ACGGA T T CCGTGGA T CC T T AAC T T AAACACGCAA T AAAAACAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAC T AACAA T A T A T T AA - AAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T CGA T T ACGA T AC T T T AGC T T - - - - - - - - C T AGCAA - - A T AA T A T TGT T ACGAA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACCA T AACA - - C T T - - - - - - - - - - - - GAAA T C T C T T T T CGT T AGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CA T AAAA T A T CCGA - - A T T A T A T T T T T AAGAA T T T CGTGGGT CC T T AA T T T AAAAACACCACAACGA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CC T TGT AAGT T CA T CA T AGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T A - - AGT A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - GGCA T T T AAA T T AAACACACGA - - AAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T CC T AA T AGT CAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC
T TGT T T AAAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCGT T AGT TGT CGT T T T T T A T T T T A T CGAGAGA T A T CGCC - - - - - - - - - TGGT CCGTGAC - AGT A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CGC T AGCGGT CCGTGGC - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGA T ACGGA T T CCGTGGGT CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T A - - - - - - - - - - AAA - - AC T A T T CCA T T AGT AGT CGT T T CGT AAA T T A T CGAGAGA TG - - - - - - - T CGC T AGCA - - CCA TGAC - A T T A T T T T T T T T T T AA T TGGC T C T T - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - A T AGTGT T ACGG - - T T CGTGGGT CCA T AA T T T CAACA T ACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T TGAC T C T A T T TGAA - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AGCAAAA T T TGA - - T A - - - GT A T TGT T ACGGA T T CCGTGGGT C T T T A T T T T AAACACACGA TGAAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - T AGCGGT CCC T AAA - AGT A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT A T C T CGTGAG - AA T CGA T T CA - - - - - - - - - - - - C - - - GG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T CAAA T T T TGA T - - - - T AAA T A T TGT T ACGGA T T T AGTGGA T T C T T AA T A T A T ACACA TG - T TGAAAGCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T AAA - - - - - - TGT A T CCC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAGAAAA T CAA T T A - - A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACCAGCGGT CCGTGAC - AA T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGCGT CAGT AAAAA T T T C T T AAA T T A T A T AGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCGA T CCGTGGGCCC T T AA T T T AAACACA TGA T AAAAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T TGAA T AAAAAA - - - - AA TGT C T C T TGAAA T T T C - T ACAGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AGAGGT CCGTGAC - AA T A T - - - GAA TGAACA T TG - - T T T T A -
- - - - - - - - - - TGAAAA - - - - T ACGT T CCA T CA T A TGACA T A - - T T AA T A T TGT T ACGGA T T CCGT AGGT C T T T AA T T T AAGCAAACG - A T AAAACAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CGC T AGCAGT CCGTGACAAA T T T TGA T CGT CC T T C T A T T T T A T CA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCCAGCGA T CCGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA T T CA T T A - - AACA TGGTGT T AAGGA T T T CGTGAA T CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T - - - - - - - - - - - GGAA T T T T T T AC - - GCAA T TGT CGT T T C T T AC T T T A T CGAGAGA TGT CGCC - - - - T TGTGCAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGAGCGT T A T AGAAAAAA T A T T ACGGA T T C TGTGGGT CC T T AA T T T AAACACAC T A T AAA T ACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T T T T T CC T T T AGC TGC TGT T T C T T A T T T CA T CGAGAGA T A - - - - - - - T CGCCACCGGT CCA TGAC - AA T T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - AGAA T A T TGT T ACGT A T T - - A TGGGTGC T T AA T T T AAA T ACACGA T AAAAACA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CC T T - - - - T AAA T AC TGT TGCGGT T T CCGT AGGT CC T T AA T T T AAACACACAA T AAAAACGC T T - - - - - - - - - - - CAAA T C T T T T T CC T CCAGT T A T TGC T T C T CA T T T CA T CGA - - GA TGT CGC T AGT CAC T AGCGGT CCGT AACAGA T AGC T C T AAGT C TGT AGAGA T CA T A -
GAACACGAAA T CGAAA - - - - CAA T T CCC T T CAAACCA T T TG - - - - AA T A T TGT T ACGGA T T CCGTGGGT C T T T AGT T T AAACACA - - GA T AAAACACGT A - - - - - - - - - - GAGA T CGT T T T CCGT T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CGC T AGCGGCCCC T AACA T A T A T T T C T AGAGTGAAAA T T A - - - - - -
- - - - - - - - - CCAAGAAA T C - T ACAGT - T A T AA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AACGGT CCGTGAC - AA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAAAGT CC - - - - - - - - - - - GAAAGC T T T T T CCGCCAGA TGTGGT T T C T CA T T T CA TGGAGAGC T - - - - - T AGT CGC T AGAGGT CCGTGAC - AA T A T T T T TGT AA T A T T TGTGA T CG - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T AA T T T AAACACACG - T T AAAACA T T T - - - - - - - - - - - GAGA T T T T T T T CC T T TGA T TGT T A T T T CA T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGAC T CA T T A TGA T AA TGT TGT T ACGGA T T CCA T AGGT CC T T AA T T T AAACA T ACGA T AAAAACA T T T - - - - - - - - - - - GAGACC T T T T ACCGT T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C T CAAGCGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A - - T T T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT TGAGAGGGA T ACA T T ACAGT CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A - - T T T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT TGAGAGGGA T ACA T T ACAGT CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T C T T T AAAACGT T C T A - - AAAA T A T TGT T ACGGA T T CCGTGAGT T C T T AA T T T AAACACACCACAAAAA T AA T AA - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T C - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCAACGAGTGC T T CA T T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAC TGT T AA T AAAA T - - - - TGT C T T C T T T AAAACGT T C T A - - AAAA T A T TGT T ACGGA T T CCGTGAGT T C T T AA T T T AAACACACCACAAAAA T AA T AA - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T C - - - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCAACGAGTGC T T CA T T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T T AAA - AAAAAA - - - - T ACA T A T C T AAA T AC T T T T TGT A T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - A T T - - - - ACA T A T T C T AGTGA T CC T T AA T T T AAACACACGA T AAAAACAC T T T - - - - - - - - - - GAAA T C T T T T T CCGT T AGT AGT CGT T T C T T A T T T T A T CGAGAAA TGT CGC T AGT CGC T AGCGGT C TGTGCCAA T T AA T T T T T A T C T T AACGT AC - - - - - -
T T A T TGGAAAGGT AAG - - - - - - T AA T C T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT T ACGGA T T - - GT AGGT CC T T AA T T CGAACCCACGA T AAAAACAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAAGCAGT T - - - - A TGA T A T AGT T ACGGA T T CCA TGGA T CC T T AA T T T AAA T T T ACGA - - AAAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GT C T CCGCAGAAA T - - - - TGT AC T CCC TGAAGAC T A T T A - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAAAAGAA T T AAGT CCAA T T T T AC T A T TGCA - - - - CGT T T T - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_457.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 417bp; fragments: 263; full length: 23 (>=375.3bp)
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TE: rnd_4_family_457.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_se.fa
 size: 735bp; fragments: 178; full length: 0 (>=661.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_457

 size: 334bp; fragments: 157; full length: 12 (>=300.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200 250 300

20
40

60
80

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200 250 300

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

30
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200 250 300

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 334 bp



0 50 100 150 200 250 300 350 400

ORF1

ORF2

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 50 100 150 200 250 300

ORF1

ORF2

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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