
Start crop Point End crop Point

MSA length = 844
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T AAA TGT AACGCAC T AA - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA TGA TGCGA T A T T A - - - - - - - - - - C T T CGGA TGA T CC T A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T TGT T CA - AAC T - T CAAAAC T - - - T C TGAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T AAA T A T AACGCAC T AA - AAA T AGT - - T T AAGGGGA T T T T CA TGCGCCCGA T A T CCGACGA T AGA TGA TGCGA T A T CA - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T T CA - AAC T - T CAAA - - - - - - - - - - AC T T T T AAAC T - - - - - - T T T T T AAGC T
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T AAA T A T AACGCAC T A - - AAA T A T T - - T T AAGGGGGT T C T CA TGCGT CCAA T A T CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T T CA - AAC T - T CAAAAC T - - - T T TGAC T T T T AAAC T - - - - - - T T T T T AAGC T
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T T AA T A T AACGCAC T AA - AAA T A T T - - T T AAGGGGA T T T T CA TGCGCCCGA T A T CCGACGA T AGA TGA TGCGA T A T T A - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T T CA - AAC T - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T - - - - - - T T T T T AAGC T
A T A T T AAGGT A T - AA T T A T - - CCAAAGAAA TGT T T A T T A - AAA T A T T A T T T AAGGGAA T T T T CA TGCGT CC T A TGT CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T TGC - AACC T CCGGC T A T C T CA TGAAGTGCA T AGAA - - - - - - C T T T CACACG
- - - - - - - - - - - - - - A T T A T - - CCAAAGAAA TGT T T A T T A - AAA T A T T A T T T AAGGGAA T T T T CA TGCGT CC T A TGT CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T TGC - AACC T CCGGC T A T C T CA TGAAGTGCA T AGAA - - - - - - C T T T CACACG
- - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - A T AGGT AAA T T CCGT T AA - AAA TGT T A T T T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TG - - - - - - - CA TGAAAA T CCC - - - - - - C T - AA T T - T CAAAAA - - T T CCCAAAAA TGGAAC T - - - - T AC TGT T A T A T T
A TGA T TGA T AAAGA T T T T T A - ACAGGT AAAACGT C T AGA - - - - - - - - - - G - - AGGGGA T T T T CA T ACA T CCGA T A T CCGACCA T AAA TGA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - CGCCGGA TGA T C - T A T CAACGGA TGA TGGA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAA T T T TGA T T A T T T T T T T AA T - - - - - - T T T T TGT A T A
ACAACAGC T TGG - A T T T T T A - T T T AA T AGACAGC - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CGT A T CAAC T AA T AACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T T CAGAAA T - T AAAAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T T CGT AAGAA
A T AAAAAACCGA T A T T A T T A - T CAGA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - C T TGAAAA T AC T AACGAAGT T TGAC T A T AA T T A T TGT TGT T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGT TGA T CGT A T CAACGGA TGAAACA T A T AAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - GAA - CGT A T A T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGC T ACGAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T AAA T A T AACGCAC T AAAAAA T A T T - - T T AAGGGGGT T T T CA TGCGT CCAA T A T CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - TGT TGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGA TGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A T T CA - AAC T - T CAAA - - - - - - - - - - AC T T T AAAAC T - - - - - A T T T T T AAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAAC T A - AGAC T T CA T - - AAGGCGA T T T T CGTGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACC T CAAAA T AGAC T TGGAAAAA T AGA T T T - - GT T T T T CGTGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC TGAAGA T CGT A T CAACGGA T AACGGA TGCC TGT AAA T T CCC T T A - - - - - AAA T T CCAAAGCGA - - T T C T A T A T T AAA - - - - - TGCA T TGCCGCA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - A T T - - T T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCAA T A T CCGACGA T AAGTGA TGCGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T AGT A T CAACGGA TGACGGA T CCA TGAAAA T CCCC T T A T T CA - AGC T - T CAAAAC TGAC T T T T T T T A T AAAA T C T AC T TGT T T AGGAGA T
ACACAAAGT T CA - AGT A T T C T T TGAA T A T AAAAA T A T T AAAAAGA T AACGCAAGGGGA T T T T CA TGCGT T CGA T A T CCGACGA T AGA T TGT ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - CAAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T C T T CCGAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCCAC TGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA TGAGA TGA T C T T T T T A - T AAAA TGT T A T A TGT AGG - - - - - - - - - - C T AAGGGGA T T T T CA TGCGCCCGA T A T CCGACGA T A - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - CA T CAGA TGA T CGT A T CAA TGGACGACGGA TGCA TGAAAA T CCC T T AG - - CGA - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - T AAGGGGA T T T T CAAGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA TGTGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CGT A T CAACGGA T T ACGGA TGCA TGAAAA T CCCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T AAAA TGA T A T T - - - A - T AAAA TGT T A T A TGT AGG - - - - - - - - - - C T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T A - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - CA T CAGA TGA T CGT A T CAA TGGACGACGGA TGCA TGAAAA T CCC T T AG - - CGA - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGA - - - - - - - - - - A T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA T AA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA T CA T TGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA T AAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - AA T T - T A T AAAA T T - - T T T AA T T T A T AAGAC - - CAAGT AGT CACCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAAC - TGAGGGGC T T T C T T T AGT T T AAC - - - - - T T T AGT T T T C T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAGAAGT - - - - A T T C T AC - GAGAACGT AGCACAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T T - CACAA - - - - - - T T T CGT T T CCA T AA T - - C T AGT T T T AA T T AC
AGGAGAAGT - - - - A T T C T AC - GAGAACGT AGCACAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T T - CACAA - - - - - - T T T CGT T T CCA T AA T - - C T AGT T T T AA T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAGTGGA T T T T CA TGCGT T CGA T A T CCGACGA T A - - - - - - - CAA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA T AACGGA TGCA TGAA T A T C T CC T T A - - T A - GA T T - T CCAAAA T - - - - - - T A T CACAGA - - - - - CGTGC T T T TGGAGT
GAAAAA T A T ACA - A T T T T - - - - - - - A TGT AC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGA TGGT CGT C T AAACGGT T AACGGA TGCACGAAAA T CAC - - - - - - T AAAA T T - CCCACCA T AGT T T T T A T T A T T A - - T C - - GGAA T T T CCA T CGT
GAAAAA T A T ACA - A T T T T - - - - - - - A TGT AC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGA TGGT CGT C T AAACGGT T AACGGA TGCACGAAAA T CAC - - - - - - T AAAA T T - CCCACCA T AGT T T T T A T T A T T A - - T C - - GGAA T T T CCA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAAA T A T A T T T - - GT T T T T CGTGT C T T
AAGACAAACC T A - - - - - - - - - T T AAACGT T T CA T AAGT A - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGACAAACC T A - - - - - - - - - T T AAACGT T T CA T AAGT A - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T - TGCGAAA T AGT T T T AC T T T T T AAGA T - - CAAGT AGT CA T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAGA TGA T CGT A T T AACGGA TGACGAA T ACA T AAAAA T CCCC T T A - - - - - A T C T - T CAAAA T CACA T T TGGT T A T TGA - - - - - T T T T T T T T CAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T AAAC T AA - - - - - - - - - T T AAA T A T AACGCAC T AA - AAA T - - - A T T T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCAGT A T CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGA - - - - - - - - - - A T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA T AA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA T CA T TGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA T AAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGACGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGT A TGAAAA T CCCC T T A T T T AAAAA T - T T AAAGAC TGT ACA T AC TGGAAG - - - - - TGTGGT T T T AGA T C
A TGT AAAA T T A T - - - - - - - - - C T AAAAGGAAGCCAAAAG - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGACGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGT A TGAAAA T CCCC T T A T T T AAAAA T - T T AAAGAC TGT ACA T AC TGGAAG - - - - - TGTGGT T T T AGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAACA T T - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T AGT A T CAACGGA TGACAGA T ACGGT T T A - - - - - - - - - - - C TGAA T C TGCAAAAA T CA T T A T CA T CA T CAG - - - - - C T CAC T T C TGCACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T A TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CA T CGGA TGGAGGT A T CAACGGA TGACGGA TGT A TGAAAA T CCCC T T AC T CGA - - - - - - - - - CAGT ACAAC T T A T T C T AAAAC T - - - - - GC TGC TGTGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAACGT TGT AGG - AAAGA T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACGGT AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAAA T CA T - - - - - - - - - A T AAA TGCGC T CCA T A T T - T A T T - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT AAA T T AA - - T A T T T AC T TGAA T T T T AGGT A T T - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - ACA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA T ACAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T T AAGAAA TGT AC T CGC T T A T T AGA T T T A T A T A T A T T TGT - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAGAACA T TGT A T CC T CGGA T A T TGAAAGCA TGAAAA T CCCC T T A - - T T AAAGT T T AAGAAA TGT AC T T T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGA TGA T CGT ACCAA TGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T T CCC T T A T T TGAAAAC T T T AAGAAAA T T ACA T A T T A T T AAA T T T AA T T T T T T CAAGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCA T ACGACA T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T - - - - - - - A T T - C T AAAA T A T - - T T CGACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGGA T T T ACAGA TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAC T TGCAGAAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T AACAAAC T AC T A T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGGGA T T T T CA TGCA T CCGA T A T T CGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA T T A T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGGAAA T CCCC T T A - - T CAAGC T T CCAAAGA - - - TGCCGCAAACAAAA T T CA T T CCA T A T T A T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - A T AAAGGGA T T T T CA TGCGT CCAA T A T CCGACGA T A T A T T A T A TGA T A T T A - - - - - - - - - - CGCCGGA TGA T AA T A T CAACGGA T AGCGAA TGCA TGAAAA T CCCCA T A - - T CAAAA T CC T CA T AGT AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GAAAAA T CAA T - - - - - - - - T T A T ACAA T AGGT A TGT AAAA T T - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T CCGAGAGT AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT - T CAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - AAC - C T TG - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T A T A T - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGA TGGA TGCA TGAAAA T CCCC TGA - - - - - - - - - T T CA T A - - - - GTGT A T T AA T TGAAA T C TGAGT A T T T T T A T A T T
ACAAAAAGT T AA T A T T C T TGA T CGGA T AGAAAGTGACGA - AAGCA T T A T T T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGAGCA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGACGACGGA TGCA TGAAAA T CC T C T T A - - GAGAAA T T T CCGAGA - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAAA T A T A T T T - - GT T T T T CGTGT C T T
A T AA TGAA T A T C - A T T T T T - - AGAAA T AA - - - - CA T CAAAGAA - - - - - - C T AAGTGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA T AGGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGAA T CAACGGA TGAGGGA T CCA TGAAAA T CCCC T T A - - - - - AGT C - T CA TGT A T C TGT CCGACGGCACGA TG - - - - - - C T T T T C T A T T
AC TGT AAAC - - - - - - - - - - - - T CAGC T A T ACAGAACCGG - GAA - - - T - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CC T C T T AA T T A - GAC T - T TGAAGTGAA T T T TGACAA T T AAAC T - - T T T T T T T A TGTGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGC TGA T CA T CGGA T CA T CGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCGCGT A - - - - - - - - - - TGCGAGA T TGCCA - - - - - - - - AAAA T - - - - - - T T T T CAGACA
AGAA T T AAC T AA T A T C T T T A - T TGAA T A TGT T A TGACAC - AAGT T A T AGT AAAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A TGAACGGA TGACCGA TGCA TGAAAA T CCCCC T A - - T A - AGC T - AAACAA T CC T TGTGGGT AA T T ACA T T - - - - - - T T T T T ACACA
GAAAAAGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAGT T AA - - - - - - - - - A T AGA T A T AA T - - - - - - - AAAA - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAGA TGA T CGT A T CAACGGA TGGCGAAC T CA TGAAAA T CCCC T T A - - - - - AACA - CCAAAGG - - - - - - - - GT T T T AAAA T C T A T T T A T T T T T AAA T A
ACAAAAAGT T AA T A T T C T TGA T CGGA T AGAAAGTGACGA - AAGCA T T A T T T AAGGGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGAGCA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGACGACGGA TGCA TGAAAA T CC T C T T A - - GAGAAA T T T CCGAGA - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AAA T A T T A T TGT C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA T ACACGAGAC T T CCC T T A - - CCAAAA T T T CAAA T A - - T TGACGT T T A T T AAA T T - - A T T C T T A T T A T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGGA TGA T C T T A T CAACA T A T AACGGA TGCA TGAAAA T CCCC T T A - - C T AGA T T - TGAAAGGC TGC T T CAA T AAGTGGC T T - - CCCCGAAA T A TGTG
GTGGAGAACAAA T - - - - - - - - TGAGA T T TGA T A T T CCGG - AGA T - - - - - A - - - - - - - - - T C T CA TGGGT CCGA T A T CCGGCGA T AGA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA T ACA TGGGAC T CCCC T T A - - CG - AA T T CCAAAACA T CC T T T A T AAC T T TGAC T T TGCGCCC T C T TGAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT A T A TGT CAAAAAA T - - - - - A - AAGGGGA T T T T CA TGCGT C TGA T A T CCGT CGA T AGA TGACACGA T A T T A - - - - - - - - - - TGT CGAA TGA T CGT A T CAACAGA TGACGGGTGCA TGAAAA T CCCC T T A - - - - - AA T T - T T AAAAA - - - - T C T AAGT AAGAAA T T T A T T AA T T T T CAAA TG
T T AGAAAA T CGA - - T T T T T AAC T ACACA T AACGT T T T A T AAACG - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T ACGA T A TGA - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T CCCGT T A - - - - - AA T T - CAAAAAAGTGT T ACAGT TGT CAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT CAAAAAGT A T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACGA T AGA TGAC T CAA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CAGA T AA T CC T A T CAACGGA TGACGGA T CAA TGAAAA T CCCC T T A - - T A - AAA T - T CAAAAGAGA T T T TGT TGA T - - - - - - - - - T T T T T A T T AAGT T
AA T AAAAA T T T A - - - - - - - - - T T AGA - GT CAAACA T AAA - AAA - - - - - - C T AAGGGGA T T T T CA TGCGT T CGA T A T CCGACGA T AGA TGAGACAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGAAAA T T CCC T T AA T A T - AA T A - T A T T AAGT AC T T A T T C T T T T T T AA T T - - AGTGC T T T CAA T T A
- - CACAAA T AAC - - T T T T T AA T T AAACA T T A TGGAAAA - - AAA T CAGA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGA T ACGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGT A T CAACGGA TGACGGA TGCA TGA T AA T CCCC T T A T C T A - AAA T C T - - - - - - - - GCGT A T T T AA T AAAACC - - - - T AA T T T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA TGGGA T A T T A - - - - - - - - - - CC T CGGA TGA T CGT AGCAACGGA TGACGGA TGT A T CAAAA T CCCC T T A - - - - - AA T T - T CAGA T AA T - - T T A T A T T A T ACA - - - - - T A T T T T TGT A T A T T
A T AA TGAA T A T C - A T T T T T - - AGAAA T AA - - - - CA T CAAAGAA - - - - - - C T AAGTGGA T T T T CA TGCGT CCGA T A T CCGACGA T AGA TGA T AGGA T A T T A - - - - - - - - - - CGT CGGA TGA T CGAA T CAACGGA TGAGGGA T CCA TGAAAA T CCCC T T A - - - - - AGT C - T CA TGT A T C TGT CCGACGGCACGA TG - - - - - - C T T T T C T A T T
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 size: 844bp; fragments: 2423; full length: 5 (>=759.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 844 bp
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 size: 1173bp; fragments: 605; full length: 0 (>=1055.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 924bp; fragments: 2795; full length: 3 (>=831.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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