
Start crop Point End crop Point

MSA length = 763
CAAAGT T T AC TGT - - - - GA T C T A T T T AA - AAC TGT A T T AA T T ACA - - T T A TGT T AGAA T CGT T CA TGTGT CC T T A T AAA T T A T ACCGCACGAA - GA TGGT - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AGT T T T T T T ACAAGACACCACCAA T AAAC T AAA T T T TGT TGT CCAGT T T A - - T A T A - - T AA T CAAAA T CGC TGAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T AAGA T A T AAGA T A T CAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T T T AC T A T - - - - GA T C T A T T T AA - AAC TGT A T T AA T T ACA - - T T A TGT T AGAA T CGT T CA TGTGT CC T T A T AAA T T A T ACCGCACGAA - GA TGGT - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AGT T T T T T T ACAAGACACCACCAA T AAAC T AAA T T T T C T TGT CCAGT T T A - - T A T A - - T AA T CAAAA T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T A T T T TGAGT A TGCCAAA - AC TGAAAA T A T AAAGA T T T - A T T T T AGAA T CGT T CA TGTGT CC T T A T AAA T TGT AC TGCCAGA T T AG - - - - - - - - - - - - - - T AAGT AA TGT AC T T T C T A T AAAAGA T A T CGCCAA T AAAC T AAAA T T TGT T T T CCAGTGT AA T - - - - - T CAGTGAA TGT AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGT AC T A T T T A T ACAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT C T AGTGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAA TGT CC T T T T TGT ACAAAA T AC T ACCAGT AAAC T AAA T T T TGT TGT CCAGCGT A T T - - - - - T T AACACAC T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T AAAAGA T ACCACCAA TGAAC T AAAA TGTGT TGT CCAA T A T AA T - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCAGCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT T A - - - - - - T T AAAGT T T A T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TG - T A T T T T T C T ACAAGA T ACGACCAAA T AAA T T AAA T T TGT T T T T CAGT A T AA T - - - - - T T AAAAAACA T A T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT ACC T T A T A T ACAAGA T ACCA T CAA T A T AC T AAAA T T TGT AGT CCAA TGT AA T C - - A T T TGA T AA T T T AGAAACA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T ACCAGCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT T A T - - - - - T TGT AAC T CA T TGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T A T CACCAA T AAAC T AAAA T T T A T TGT CCAGTGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T A T T T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCA T CAA T AAAC T AAAA T T TGCC T T CCAGTGT T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T AC T T T T T A T ACAAAA T ACCGCCAA T AAAC T AAAC T T TGT T AGT C T AA T A T - - T A T AA T CAA T CC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T A T A TGAAA T AAGT T T AA - C T T AAAAACAAAA T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T ACA T AA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAA TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T T C T T T T T C T ACAAGA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CGAA TGTGA T - - - - - ACAACGCGGT CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC T T T TGC TGT AAGA T A T CA T CAGT AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT AA T - - - - - - T AGAAGACACAAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T A TGT T CG - T T T A T ACAAGA T ACCAGCAAAA T AC T AAAAC T TGT T A T CCAGTGT AA T - - - - - T T AGTGCACAC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAACGT AC T T T T T A T ACAAGA T ACCGCCAGT AAAC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC T T T T T C TGT AAGA T A T CA T CAGT AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT AA T - - - - - - T AGAAGACACAAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T A T T T TGGGT A TGC TGAA - A T TGAAAA T AAAGA T A - T T TGT T T T AGAA T CC T T CA TGTGT CC T T A T AGA T T A T A T CGCAAGAAGAACGA T - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T - - T T T T AA T AAAAGA T A T C T CCAA T AAAC T AAAA T T T ACC T T CCAGT A - - - - T ACA TGT AAAA T CAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AA T T T T T A T ACAAGA T ACCGCCAGT AAAC T AAG - - - TGT TGT T CAGTGT T A T AA T AA - T AAA T AAAAAA T C T T T A T AAAA - A T AA - - - - -
AAAA T C T T AC T A T T T TGGGT A TGC T AAA - CC TGAAAA T A T CGT T A - T T TGT T T T AGAA T CGT T CACGTGT CC T T AAAAA T T ACAC T T T CA TGTGAAC T TG - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT ACA T T T T A T ACAAGA T ACCACCAA TGAAA T AA T AA T T C T T A T T AA T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T AA T T TGGGT A TGC T AAA - AC TGAAAA T AAAGT T AA T - T C T T T T AGAA T CGT T CA TGTGT C T T T A TG - - - T A T ACCGCACGAA T AACGGT - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - C T T T T T ACACAAGA T ACCACCAA T AACCCAAAA T T TGT TGT CCAC TGT AA T - - - - - T TGAAAGCCAAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC - T T T T A T ACAAGA - ACCACCAA T AAAC T AAAA T T T A T T T T T AGGT T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T ACC T T AA T A T T T T AGTGACA T ACGT - A T C T CAA T CAAGTGT A - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAA TGT AC T A T ACGCACAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGGC T AGTGT A T T T A T T T - TGGC TGCAACGACGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T C T T AC T A T T T A TGGCA TGC T AAG - AC T CAAAA T AAAGT T A - T T T T T T T T TGAAACGT T CA TGT A T CC T T A T AAA T T ACACCGCAAGCACAAC TGT - - - - - - - - - - T AAGAAAAGT AGT T T T T A T TGAAGA TGCCACCAA T A T AC T AAAA T T CGT TGT CCAGTGGA - - T A T A T T T CA TGC T AGT A TGGT T AGCGAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT ACA T T T T AGACAAGA T ACCACCAACAAAC T AAAA T T TGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAA T A T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCACCAA T AAA T T AAAA T T CGT TGTGAAGTGT T A T - - - - - AGAACCCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAA TGT AC - T T T T A T ACAAGA T A T CACGAA T AAAC T AAAA T T TGC TGAACA - - - - - - - T - - A T T T TGC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TG - - - T T T T T A T ACAAGA T AC T AC T AAAAAAC T AAAA T T T C T T C T CCAA TGT AA T - A T AA T T AAA TGGA T AAAA T T T T CAAA T AA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGAA TGT T CGT T T T A T ACAAGA T ACCAGCAA T A T AC T AAAAC T TGT T A T T CAGTGT AA T - - - - - T T AGTGT ACAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGA - - T A T T AA T T A T T T A T TGGA T AA T AA T T T AAAAAAAA T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T AGAAGA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T T C T AGT CCAC T T AA - - T AAA T T CAA T T T AA T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT A T T T T T T A T ACAAGA T AC - - - - AA T AAAC T AAAA T T TGT T ACCCAGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT A T T T T T T A T ACAAGA T AC - - - - AA T AAAC T AAAA T T TGT T ACCCAGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - TGAGAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T ACCAC T AA T AAAC T AAAA T T T T T T A T T AAAAA - - - - CA T A - - T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAA TGT A T T T T T T A T AC T AAA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T T AC T A T T T TGGGT A TGGT AGA - AC T AAAAA T AAAGT T A - - - TGT T T TGGAA T CGT T CA TGT A T C T T T A T AAA T T A T ACCGT AAGAACAACGG - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC T T T T T A T ACAAGACA T CACCA T CA T CA T CA - - - - - - - - T CCAA T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T C T TGC T A T T T T CGGT A TGC T AAA - A T TGAAAA T AAAGT T A - T T TGT T T T AGAA T CGT T T A TGTGT CC T T A T AAA T T A T ACCGCAAGAACAACGC T - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T C T A T ACAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T A TGT T T CCCAGTG - - - - AAC - - - T AAAA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGT AC - T T T T A T AAAAGA T ACCACCAA T AA T C T AAAAGT TGT CGT CCAGT A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAAAGT AC T T T T T A T ACAAGA T ACCAACAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT C T A T TG - - - - - AC T A - CA T AAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAACAGAGC T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T AAGAAA T T T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCA T CAAAAAAC T AA - - - - - GT T T T CCAG - - - - - - T T T A - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGCGACC T T CA T T T CA T AGCCA T CGC T - GACGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAACAACGGT - - - - - - - - - - T AAGAAA T T T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCA T CAAAAAAC T AA - - - - - GT T T T CCAG - - - - - - T T T A - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T ACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T T AC T T T T T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCAC TG - - - - T TGA - - T CGA TGT TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T A T T T T T TGT CCGC T CAA - AC TGAAAA T AAAGT T A - - T TGT T T T AGAA T CGT T CA TGTGT T C T T A T AAA T T A T ACGGCAAGA T CAACGGT - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC - T T T T A T ACAAGA T A T CACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT A - - AAAA - - T T AAGGGTGTGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAA TGT A T T T T T T A T AC T AGA T ACCACCAA T AAAC T AAAC T T T T T T T T CCAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGCC T A T CGAC T TGGCGAGTGT C T AAAAC T CACGA TGA T C T CA - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T T AC T A T T T TGAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCGCAAGAACAACGT - - - - - - - - - - - T AAGAAA T T T C T T T T T T A T AAAA T A T ACCACAGA T AAA T T T AA T - - - - - - A T T T AAAAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T T AC T A T T T - TGGCA TGC T AA T - AC T CAAAA T AAAGT T A - T T T T T T T T TGAAACGT T CA TGT A T CC T T A T AAA T T ACACCGCAAGCACAAC TGT - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AGT T T T T A T TGAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGGA - - T A T A T T T CA TGC T AGT A TGGT T AGCGAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T AA T AAACA T T ACCAC T - G - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T C T T CC T AA T T - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAA T CAACGA T A - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGAAGGAGCA T C T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAGTGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T C T T CC T AA T T - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAA T CAACGA T A - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGAAGGAGCA T C T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAGTGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGAAC - - - T AA TGCAAGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACC T T ACAA T T T TGAGT A TGC T AAA - AA TGAAAA T AAAGT T A - - - - T T T T T AGAA T CGT T T A TGTGT T T T T A T AAA T AA TGCCAAAAGAACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAA TGCA T T T T T T AAA T AAGA T ACCGCCAACAAAC T AAAA T T TGTGGT CCAGTGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGAA T CGT T CA TGTGT CC T T A T AAA T T A T ACCACAAGAACAACGGC - - - - - - - - - - T AAGAAA T - - - - T T T T T A T ACAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCAGTGTG - - CA TG - - T CAGTGT AGA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGTGT T T T T T A T AAAAA - T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T AGT TGT T CAGTGT AA T - - - - - GT T T T TGT TGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T AC T A T T T TGAGT A TGCC T AA - AGAAAAAA T AAAGT T A - T T T C T T T T AGAGTGGT T CA T A TGT C T T T A T AAA T CA T ACCGCAAGAA T AACGGT - - - - - - - - - - T AAGAAA TGCAC TGT T T A T ACAAGA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTG - - - - T T T A - AAAA TGACAA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGACACAC T TGT A T TGC T TGT A T C T T A - A T TGT AGT T AAAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T ACCGCAAGAACAACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGA T ACCAGCAA TGAA T T AAAA TGTGT TGT CCCGTG - - - - T A T A T - T CGT TGAC T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGACGCCACAAAAAA T T AACGA T T T - - - GGT T AGGACCGT TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCAA TGT AC T T T T T A T ACAAAA T ACCACCAA T AAAC T AAGA T T TGT TGT CCGA TGT AAA - - - - - T AAA TGCC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T A T AC T T T T T A T ACAAGA T AC T ACCGA TGAAC T CAAA T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAA - - - - AC T T T T T A T T CAAGA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T TGC TGT CCA T TGT AA T - - - - - GCAA T TGT CACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAGCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T CC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGAA T CGT T T A TGTGT CC T T A T AAA T T A T AC T ACAAGAAC - - - GGC - - - - - - - - - - T AAGAAA T - - - - T T T T T A T ACAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGTGTG - - T A TG - - T CAGTGT AGA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T AACACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCA T TGT T AC - - - - - - C T ACGT AAGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA T T T AC T T T T T A T ACAAGA T ACCACCACAAAAC T AAAA T T TGT T T T T CAGTG - - - - T T AA - - T AA TGAGT A T - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T TGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAGTGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGTGA T C T T T A T ACAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGAG - - - - AA T A - - T AAGT AACGT C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T A T AACCAA T AAAC T AAAAA T TGT CA T C T AGTGT - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT AC T T T T T A T T CAACA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T T C T TGT CCAC T T AA - - T AAA T T CAA T T T AA T C T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGT AC T T T T CA T ACAAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT T T TGCAGTGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAA TGT ACGT A T T T T ACAGGA T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGT AC T T T T T A T ACAAGA T ACCACCAACAAACAAAAA T T - - T TGT CCAGAAA T A T - - - - - T T T A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T C T T CC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGAA T CGT T T A TGTGT CC T T A T AAA T T A T AC T ACAAGAAC - - - GGC - - - - - - - - - - T AAGAAA T - - - - T T T T T A T ACAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGTGTG - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 763bp; fragments: 128; full length: 4 (>=686.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500 600 700

0
20

40
60

80

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500 600 700

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0
70

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600 700

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 763 bp



0 200 400 600 800 1000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_574.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1137bp; fragments: 152; full length: 0 (>=1023.3bp)
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 size: 310bp; fragments: 106; full length: 26 (>=279bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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