
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4033
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCACA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T T CA T A T A T T AA T T T C T T CA T T T T T T T CGGAAAA - - - T AA T A T AGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - T AA - - - A T A T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCGT C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - - - A T A - - - - AAA T T A T AAA T TG - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T T
T AGA - - - - - - T - T T T T AGGAGT TGA - - - - - - AGCC T CA - - T AG - - - T T A T T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - A T AAAA T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T AA T AAC T - A T T AA T CA T CAG - - - AA T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGC TGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T AGT T T A - - - - - - - - - - - - TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - AA T AAAAGT CAA - - - - T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T T TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T CC T CCGA TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CAA - CAA - - - - - A T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T CGT T T T A T A T T AAAC T T T A T A T A T TGCGCCAAACA T CA T AACAGGA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAA T A T CG - - - - - - - - T TGT T - T T AGT AA TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TGC - - - - - - - - - - - T T T CAA T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - GA T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCGAAA T C TGTGAA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT AGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CA - - - - - - - - - - AA T C TGGT T TGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T T T AA T AA T T - AA T A T TGG - T A - - - - T A T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T - G - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - GACGA T AC T TGA - - - AC T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGCGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - C T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGT AA T - A - - - - CAA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T CAA - - - - - - - - - - - - GT AACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - AA - - - - - - GT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T TGT - - - - - - - - - - - AAAGT T CCGCGGAACCC T T T T T AAA T TGAAAAA T A T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T A - - - - A TGT A - - A - - A T T AC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - T A T C T - - - T C T C T T CGT T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T T T T A T A - - - AA T T T T CAA T T A - - T T T T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA T T T A T A T A T T AA T - - - - - - - - GT TGGT CAGCA T A T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C T T T AA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T - - - - - - - GC TG - - - - - - - - - - - TGT TGAGCGA - - - - - - - T T A T AA T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T - - - T A T T T AG - AAAAGT CA T T T AC T T T TGC T AAAAC T AAGACGTGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T AAA - - - T T AAC T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T A T T T - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - A - CGGT T T T T T T T A - - - - - AAA TGAAAA T AAA T T A T AGC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T T T A T A T A T - - - T T AAAA T A TGT T T T T T TGAGT A T T T T AC T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T - - - - - AAACACAAC T CAA T T A T T T A T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCGT A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T T T A T AAA T T AAA T T AGGT AA T T T T T CCC T AA T A T T ACAACAGGA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA - - - - T A - - - - AA T C T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T A TGTGAA T T T T T T A T - - - - - - - - - AAAA T CGAAGCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - T T C T ACAG - T - A T CA T T T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC T A T T - T T TGA T TGT T A - - - - A TGT T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCGGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGA T T AAC T T A T AAA T T T T T A T A T T T T T T T TGGGA T A T T C TGAAGGA T T T T
T T AGT ACGC - - - - - T A TGAC T CAAGT AA TGGAGGT C T AGT T AA T T AA T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGT ACGC - - - - - T A TGAC T CAAGT AA TGGAGGT C T AGT T AA T T AA T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T CAC T AA - - - - - - - - - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - T T ACA T A T - - - T A TGAACAAAA T AA T T C T AAAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T CA T - - A - - - - A T A T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGAC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T C T T TGA T CGTGGT CA T AA TGAC T T T TGGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAGTGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - CGA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - TGGGGT T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T CACA T - - A - - GAGA T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - T A T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T TGTGTG - - - A T TGAGC T TGCA T - - - - - AA T T T CAAACAG - - - CGA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - A T TGAGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T A T T T ACGT T T T T AA T AA T T AA T T AA T T A T TG - T T - - - - T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - A T T T - - - TGGT A T T ACGAGT T T T T T CAAACAAGAAGT TGTGA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGAAGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - T T CGTGT T CAGT TGAC TGGA T AA T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T A T TGT T A T C T AC T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AC T A T - - - - - - - T T CC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - T AAGTGA T ACC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T AA - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA T T T A T T T AGCAA T T T AGAAAACGGT ACA TGT AGAG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - AA TGAAAGCCCGAC - - A - - - T CGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - - - - - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - T AA T T TGAA T T T AA T T C T A T T T AAA T CGT T AAA TGAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGC T T CC T AG - - - GC T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGCGC - T C - - - - - - AGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T T TGTGAA T T T T T T AA - - - - - - - - - T AA T T T C T C T AA T T T T A T T TGCA T A T T CAAA TGTGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T T AG - - - - - - - AA T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T CA T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T TG - T T ACGT T T - - - T T AGT T T T AGT T T T AA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AAC T T A - T T AAC T A T T T T A T AA T T AGT T CGT TGT T AAA T AGT A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - T T TGT A T A T T AA T TGGGA T AAGT TGA T T TGAA T A T TGT T AAA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGCC T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAA T AC T - - - - - - AAGT T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT C T T ACGT A T T AA T T T T T T T T AA T T T T T C T AGA T A TGAA T CAA T AGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - AGT CA T AC - CAA - - - A T T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CA T AGA T A T - - - - - C T A - - - T ACGA T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CC TGA T - - - - - - CCAGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGGCCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC TGTGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - AAGT A T T AGT - - - - - - T T T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A T AA TGGT T ACGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - ACAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGGTGGT T AAGTGA T T T - - - - T T A T A T T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCCAA TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGGT T CC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGT T C T - - A - - - T AC T T T T T AGAA T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA T T T TGCAAAA T A TGTGAA T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - T TGA TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - A T A T T AA T TGGGA T AAGT TGAC T TGAA T A T TGT T AAA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T T T T A - - - - - AAC T CC T CGT T AA T CAA TGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T C T T A TGCGT AAA T T T CGGT AA T T T CAA T T AA T T AA T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - TGTGT C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGT A T CA T T C T CAA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T T ACAAA T A TG - T T A T T T - - - - AAAAA T A - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCCGA T - - - T T AC TGA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - GAAGGTGC T T AAA T AGGAC T T T T AGT A T CGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - ACCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA T AC T - GC TGA T A T T TGT AAC - - - - - AGAA T T T T T T CA - - - T AA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - T T TGAA T AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CCA T T T - T T T AA T T C T T A - - - - T AA T T T T T AGT A T TGAAAA T A T T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A T - - - - - GAAAGT ACAAAA T T AAGAA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - C T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA T CAA T - - - - - - AAGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGCACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T A T A T - - - - - - - - - CGA T CA T AA T A T AC T T A T TGCGAGGT T A TGAAA T AGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A - - - - - - CA TGT T CA - T AGT T AGT T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T AAC - - - - - - AACA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - - - - - TGT T T T AGT T CA T T A - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - GT T T T C T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T TGT T A - - - - T AGT T T T AAGT A T TGAAAA T AC T T C TGCCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - T T T A T A T A - T AAA T AA T A T AAA T AA - GGCA T A T AAA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T TG - - - A T CA - T C T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - A T A T T AA T TGGGA T AAGT TGAC T TGAA T A T TGT T AAA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - T T T AGT T T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T CAA T CGA T C T C T T AC T T CGC - AAC T AAGT AACGG - AG - - - - - - - T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGGTGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - T T A TGT A T - AACCCA T T T AA TGT AC - - GGAAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T AG - - - - - - - - - - - - - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A T TGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - - - - - - - TGGT T T ACACCA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCAAA T CAGGTGGTGT - AGGT T AAGA T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CA T T T A T - - - - - - - T C TGGT T AAA T T CG - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT AGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT T T T T T A T A T - - - A T CACA T AAA T CA T T T T CAAAA T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - T T AGT T T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T CA T - T T AGA T T - - - - T ACAAA T AAGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AAGCGGCAA - TG - - - - - - - T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T - - - - - - T ACA T T C T AACCCC T A T AAC T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - T T A T T T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGC T CGAGCCA T T C T TGTGT T TGT - AGT CGAGT AC T AA - - A - - - - - - - T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT T T TGT A T A - T A T AC TGGA T AAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - T T TGT A T A T T AA T TGGGA T AAGT TGA T T TGAA T A T TGT T AAA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AC - T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGC - AAA T C TGTGAA T T T T - - - - - ACACGT T T T AGT C T A TGT AAAC T T A - - - - - - GAACA TGA T T T CA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - AA T T AAGT C T CAC - - A - - - - - - - T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAAA T - T A - - - - T T C T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGCGAA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - AACGGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T CAA T - - - - - - ACC T T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T ACACC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - C T A TGACGGGC T AC T AC T T A T A T C T A T AAA T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAA T A T C TGTGAA T T T T T T - - - - - A T - - A T - AGA T T T TGT T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGC TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGT AAA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGC TGT TG - - - - AGAC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: rnd_4_family_559.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: 4033bp; fragments: 42104; full length: 1 (>=3629.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

50
00

10
00

0
15

00
0

20
00

0
25

00
0

30
00

0
35

00
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4033 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_4_family_559.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: 4336bp; fragments: 41877; full length: 0 (>=3902.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
50

00
10

00
0

15
00

0
20

00
0

25
00

0
30

00
0

35
00

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_4_family_559
 size: 2563bp; fragments: 4315; full length: 31 (>=2306.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

30
0

40
0

50
0

60
0

70
0

80
0

90
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 2563 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF1

ORF2

ORF11 ORF5

ORF4

ORF10

ORF3

ORF6

ORF9

ORF8

ORF7

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF2

ORF1

ORF8

ORF3

ORF7

ORF6

ORF4

ORF5

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000
0

500

1000

1500

2000

2500


