
Start crop Point End crop Point

MSA length = 382
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAACGA TGGAAA T T CAACA T AACAGT T T T A T T T CGAA TGAAAA T - - - - - T C T C T T T CA TGCGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGACAA TGT AAGT T CAACA T AACAGT T T T C T T T - AAAGAGAAAC T - - - - T CGA T AACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T T CA T T T TGT T T AAAGAA TGAAAGAAAGAGGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAACGA TGGAAGT T TGGCA T AGCAGT T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - T AACGC T AA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA T AGAAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T T T AAA T AAAAA T T T C T AC TGCC T T T AAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T T AAAAAA - - CA T T ACAC T TGCA T AC T A - AAGC T A T AGAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGA T AA TGT A TGT T CCACA T AACAGT T T T A T T T CAAAC T T AAGT T T CC T T AA T T T T A T AGT AA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T AGAC T T AAGGAA - - T A TGA T ACCAACACAA T A - AAGAGAAAAAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA T AA TGT AAGT T CGGCA T AACAGT T T T A T T T CAAA TGAAAA T T T C TGT CACC T T T AAACAA T CA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACACAA T AG - AGT T TGACA T AACAGTGACA T T T CAAA T AAAAA T T T CCACCACC T T T AAACAAA TGCAGT T T C T ACAAC T C T T T A T - - - - - - - - - - -
AC T AGAC T T AGAAA - - - CA T T A T A T T AACACAA T - - AAAGGAAAAACCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGACAA TGG - AGT T CGA T A T AACAC T T T T A T T T CA T A T ACAAA T T T T T A T AGAAA T C T AACAAAAGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGG - AA T T T AACACAA T AGA T T T A T T ACAAA T AAAA - - - - - T ACCACC T T T AAACAAAAAGT CAAAA T AAAGT T A T T AA T AA T T A T T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T T AAAA T CAGGA T T AACA TGT T TGA T CAAA T CAACACAA T TGGCGGT AA - - - - - - - - - - - - - T A T AGA T T A TGGAAGT T AAACAAAA T AA T A T T C T T T CAAA TGAAAAC T - - T ACCACC T T CAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA - - AAA T AGAAGA T C - ACA T AAAAGT T T T A T T T CGAA TGAAAA T T - - - - C T A T T T T TGAAC T A T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGACA TGAAGAA - - A T ACA - - - - AACAGT A T A - AGAAAAAAA T AA T T AAAA T CC T AA T T AACA TGT T T CGT CAAA T AAACACAA T T AGTGGT AAGT T - - - - - - - - - - T AAAGAAGAC TGAAGC T CGA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCACCA T CAAA T AAGTGA T ACCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA T T A T T T AA T A T T C T C T A TGA T AAGAGT A T T AAAAAA T AGCC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGAAAA T T CAACAAAACAA - T A T AA T CGAA - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGCAA TGGAAGT T TGACA T AACAGT T T T A T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT CCGAAA T CAGAACCAA T A TGT T T AGT CAAA T CAACACAAC T AGT AGT CAAG - - - - - - - - - - - T AAGGAGT A TGGAACGT CGACA T AACAGT T T T AC T T AAAA T AAAAA T T T C T ACAACC T A T T AACAC T A T T AGCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAA T T CGACA T AA - - - T T T T A T A T CAAA TG - AAA T T T C T ACCACC T T T AAACAAA - - - - - - - - - TGA T AC T T T T ACGAC TGA - GT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAA T AGAAGT T CGA T A T A - - AGT T T T A T T T CAAA TGCAAA T T T C T ACCA T C T T T AAGCAAACGGAC T T A T AA T AA T T T T AGAG - - - - - - - - - - -
A T - - - - - T T AAAAA T - - T T A T AAGT ACACACGA T A - AAAGGAGAGACC T T AAAA T CAGT A T CAACA T T T T TGGT CAAA T CGA T ACAA T T A T TGGT AAGC T - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAGT TGAA T A T AGT AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAGGC T ACAAAA T T AGAA T CAACA T A T T TGGT CAAA T CAAAGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAAGGAAAGT TGGA T ACACCAA T A T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAA TGCAAGT T CCA - ACAGCAGT T T TGT T T CAGA T A - - - - - - - - GGA T A T T A T T AAAGCAGTGTGGCCAGT A TGA T TGT T AA T CCCAAGT - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T CAAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGAGA T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGC T AA TGGAA T T T CAACA T AA TGGT T T T A T T T C T AA T AGGAA T T - - T A TGGGT T T AGGACGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGCA - AAGTGTGAGACC T CAAAA T CAGGA T CAACA TGT T T TGT CAAA T CAACA - - - - - - - - - - T AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T ACAAA TGAAAA T A T T T A T CACC T T T AAGCAAACA T AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA T A T T AACACAAAA - AAGGGCGAGA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGACAA TGGAAGT T CGAAA T AACAGT T T T A T T T C T AA T AAC - - - - - - - - T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T AC T T AAAGAA - - AAC T ACACACACACAGT A - - - AAAAGAGGCC T CAAAA T CA - GGT CAACA T T T T TGGT CAAA T CAACACAA T T AGTGGT AAGGT - - - - - - - - - - TGAAGAC T ACGGAAGT T CGACA TGACAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - ACAA TGAAAGT TGAACAAAACAGT T T T A T T T CAAA TGAAAA T T T C T ACCGT C T T ACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A T CAACA T AA T A - AAGGGTGAAACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAA T T T CGGCA T AAC TGT T T T A T T T T T AA T T A T C - - - - - AAA T AGGTGC TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT CAA TGGAAGT T CGACA T AAC TGT T AGA T A T CAAA TGAA - - T T - - T AACA T C T T T AGCCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T TGAC T T AAGGAA - - CA T T A T AC T AACAC T A T A - AAGGAAGAGAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAA TGGAAGT T T T ACA T AA T AGT T T T A T A T CAAA T AAAAA T T T C T ACCGCC T T T AAAAAAAGT TGCAA T T AGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGACAGTGGAAGT T CAACA T AGCAGT T T T A T A T T AAC TGAAAA T T T C T T CAACCC T T AAAA T AAACA T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGACAAAAGGAA - - CA T CA T AACAACAAAA T A - AGAGGTGAGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAACGAAAGT T TGACACAACAGT C T T A T T T CAAA T AAAAA T T T CCA T CGT C T T T AAACAAACGT T AG - - - T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGGT T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAGT T TGACA T AACAA T T T T A T T T T CAGTGAAAA T T T C TGCCACC T T T AAAAAACGT TGA T - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCAAAAAAGAGAGAAC T CCAAA T CA TGA T T AACA TGT T TGGT T AAACCAACGCAA T T AGT AGT AA TGA - - - - - - - - - - CAAAGACAA TGAAAGT T T T ACA TGACAGT T T T AA T T CAGA T T AAA T T T T - AA T CA T T T T T T AA T AACCCCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAAGGT AAGT T CGAAA T A T CAA T T T T A T T T T AGGT - - - - - - - - - T A T A T AGC T T AGAC T AAAAGA T ACAGCAA TGT T CACAAAGCAAAA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T A T A T AAAAAAAA T T AAAAGAA T A T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AA T CAACACAA T T AGAGGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGAAAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T TGAAA TGAAAA T T T C T AC T ACC T T T AAACGAAGA TGT T T AA T A T AA T T A T CAA T T TGAAA T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAA T T TGGGCA T AAAAGT T T T C T TGCAAACGAA - - - - - - T ACC T T CAGAAAA TGACCA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T AC T AACACAAGA - - AAAGAGAGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - A TGGAAC T T TGACA T AACAA T T T T AC T T CAAA T TGA TGT T - - T ACCAAC T T CAAAC TGAAAGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGACAA TGGAAGT T TGACA T AACAGT T T T A T T T C T AGCCA T T A T T T - GCCA T C T C T TGT A TGT A T - - - - - - - - TGT TGT T T AGAGT C T T AAA TGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGACAA TGGAAGT T CGACA T AACAC T T T T A T T T CAAA T T T AA T T T T CAA T CAAAAGAAAA T AAAAA TGTGGAA TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T CGAGGAA - - CA T T A T AC T AAAC T AA T A - AAA TGA T AGACC T CAAAA T T AGGA T T - - - - - - - - - - - T CAAA T CAA T ACAAC T AGTGA T AAGA T - - - - - - - - - - T A T AAACAGTGGAAGT T CGACA T T ACGT T T T - A T T TGAA - - - - - - - - - - - - - ACA T T T C T AA T CAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAGAGTGGAAA T T CGACACAACAGT T T T A TGTGAAA TGAAAA T T T C T ACCACC T T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T CAA TGCAAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T T CAAA TGAGAA T T - - - - T T AGA T T T AAACAGCCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGAAAA T T CAACA T AACAC T T T T A T T T T AAA T AAAGA TGT T CGT C T T T T ACA T CC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAGT AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGT T T T AAAGAA T T CA T T A T AC T AAAAAAA T - - AAACGGAAGA T C T AAAAA T CAGGA T CAACA TGA T TGC T CAAA T CAACACAA T T AGT AGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAGGACCA TGAAAGT T TGACA T CACAGT T T T A T T T - T AA TGAAAA T T T CAACCACCC T T AAACAAA T ACAGGAAA TGAAACC T T T AGT T C T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACCAA TGGA TGT T CGACA T AACAGT T T T A T T T CAAA T ACA - T T T T - - - CAAACAGT AAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGACCA T CGAAGT T CCGCA T T ACAGT T A T A T T T T AAA T - - - - - - - - - T A - - - AA TGCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGT AA TGGAAGT T CAACAGA T CAGT T T TGT T T CAAA TGAAAA T T T C T A - AAC T T T AAACCAAACA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T AGT CC T ACGT AA - - CA T T AAAC T A T CACAA T - - AAAGGCAGAACAC T CAAA T T AGGA T CGCA T TGA T TGGT CAAA T AAACC T AA T T AC TGT T AAGGT - - - - - - - - - - T AA TGACAA TGGAAGT T CCA T A T AACAGT C T CA T T T CAAGTGAA T T T T - - T AC TGC T T T AAGGACACC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACAA TGGAA T T T CGACA T AACAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T T A T A T AG - - T T A T A T CC T AACACAA T A - A T AG - - - - - - AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA - - - AAGT TGAACA T AACAA T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAAACCAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAGAC T T T AAGAA - - CA T CA T A T T AACACAA T A - AAGGC T AAGAC T T CAAAA T CAGAA T CCGAA TGT T TGGT CAGA T CAACA T AA T TGGTGGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGGT AA TGGAAGT T TGA T A T AAAAA T T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - T T T T AC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAAAA TGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCAGT T T T AAACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T T AAGT AA - - T ACCA T AC T AACACAACA - T AGAA TGGCA T C T CAAAA T T AGGA T T AACA TGT TGGGT CAAA T CAACACAGT T AGTGT T AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGGCAA TGCAAGT T CGACACAACCGT T T - T T T T CAAACGAA - - - - - - T AACA T C T T T AAACAAA T A T T T TGGT T A T CAGT AAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAACGAAAGT T CGACA T T - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGA T T T T T AACCAA TGT T T CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAACCGAAGT T CGACA T AACA T T T TGA T T T C T AGTGGAAGT T T T A T CCA T ACACAGACCAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA T AGAA T T T TGACA T AACAGT T T CAA T C TGG - - - - - - - - - - - CACCGT T T T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T ACCAACA T AA T A - AGGGAAGACA T T T CAAAA T AAGGA T CAACA T T T T TGGT CAAA T CAACACAA T T AGTGGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGT AA T TGGAAGT T CAACAAA - - AGT T T T A T T T CAAA TGAAAA T T ACAGAGA T CAA T AAA T AAA T AA T T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGA T T T AAGGAA - - CA T T AAACAAACACAA T A - AAAGGAAAGACC T CAGAA T CAGGA T CAACA TGT T TGGT C T AGT CAACACAA T TGGTGT T AGGCA - - - - - - - - - - CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGAAAGT T CGA T A T AACAA T T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAGT T CGACA T AACAGT T ACA T T T CAAA T AAAAA T T T C T ACCACC T T T AAACAAA T A T T TGT AGT A T AGGT AC T A T T C T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T CAACACAA T T A T TGGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGAAAGT T CGACC T AACAGT T T T A T T T T AAA TGAAA T C T C T TGC T A T T T T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T T AA - - - - - - CA T CA T ACC T ACACAA T A - AAAGGT AAAAGT T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T CAACACAA T TGGTGGT AAGGT - - - - - - - - - - T AAGGGCAA TGGAAGT T CA T CACAA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T C T AACA T A T AAA T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA T AC T T AAAGT T CGACA T A - - AGT T T T A T T T CAAA TGT AA - - - - - AA T T AAGT T AAGAACAGGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T AGAC T T AAGAA - - - T A T T A T AC TGA T A T AA T A - AAGGGAGA T ACC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA T AA T AAA TGT T TGACACAACAGT T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGCAA TGG - AA T T T AA TGT AGCAGT T T TGT T T C - - - - - - - - - - - - - AGCCAGT T T CGGAAAAA T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGCAA TGG - AA T T T AA TGT AGCAGT T T TGT T T C - - - - - - - - - - - - - AGCCAGT T T CGGAAAAA T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T AA TGGA TGT T CGACA T AAGAGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA TGA TGGAAGT T CGACA T AACAGT T T T A T T T CAAA TGAAAA T T T CCACCACC T T AAAACAAC T CA T AA T CCAAAAGT T T T CAGTGGAAAAAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACACAA T A T AAA T T CGACA T AACAGT CA T A T T T T A T A T AAA T A T T T C T A T CA T C T T T ACA T AA T TGT AGGT AC TGCAGC T T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T ACAA TGT AAGT T T AACA T AACA T T T T T C T T T - AAA T AGAAAC T - - - - CCAAAAACAAAC - - - - - - - AAAAA T AGAA T TGT T CAAAA T CAAGCC T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T T T T ACCCAAAAA T A T A T A T T AAAA T T TGT CA TGAAAA T T T A - -
A T T AGACC T ACGGA T T T - - - - - - - - - AACACAA T A - ACGAGTGAGACC T CAAAC T CAAGA T CAACA TGT T TGGT AAAA T CAAAACAA T TGAAGC T AGAG - - - - - - - - - - - GAAAGAAAA TGAAAGT T CGACACAGCAGT T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGCC T CGAGGCA - - T ACCACGC T AA T ACAA T A - AAGAA TGAGACC T CAAAA T CAGGA T CCGA T TGC T TGACCAAAC T AACA T AA T T AGTGGT AAAGT - - - - - - - - - - T AAAGACAA TGGAAGT T CGACACA - - AGT T T T AA T T CAAA TGAAAA T T T C T ACCAGT T T T AAAC T AA TGT ACGT AAAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGACAA T AGAA T T T CGACA T AACGGT T T T A T T T C T AA T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T T AAGAA T AA T AAA T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T AA T A T A T T A - T CGGGAAA T AC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGACAA TGCAA T T T CGAAA T AACAGT T T AA T T T CCAGT AAAAC T T T C T AACAC T C T T AAA TGAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3748.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 382bp; fragments: 147; full length: 0 (>=343.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 382 bp
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TE: rnd_5_family_3748.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 720bp; fragments: 129; full length: 0 (>=648bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 298bp; fragments: 76; full length: 1 (>=268.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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