
Start crop Point End crop Point

MSA length = 505
- - - - T AAC T AC TGA T AGAAAACGT A T T T - - - - - - - T T AGT A T A T AGT AA TGAAA TGACGT T CCAGA T T T AGGACCAACAA TGAAAACCCC T T T T T T - AAA - - - - - - - - - - AAAAAAGGGT T T C T CA T T T T CC TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CA - CA T AGAACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA - - T ACA T AG - - - - - - - - - -
A T A T CGAGAC T T T ACACA T CGT A T A TGT AAAA T - - - - - TGGAA T CAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAAGGGT T T T T CA T T T CC TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGT TGT TGAA - - - - - - - - - TGT CAAGT TG
A - - - T A T T A T T T A T T A TGTGGT AGA T T TG - - - - T T T T A - - - - T T A T A TGTGGAA TGGCGT TGCAGGT T T AGT ACCAGAAA TGAAAAAC T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGGT T T T T T A T T T T C TGGT T C T AAACC TGC T AACGCCA T T CCA T T A T T T A T T A T - - - - - AGCAGT T T T A T AAC T CA T T T A T AAAC TGT T CC T A
- - - - TGACAAC T A T CA T A T AACAA T T AAA T AAC T C T T A - - - - T T A T A T ACGAAA TGACGT TGCAGGT T T AGGA T CAGAAA TGAAAAAACC T T A T T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAAAAGGGT T T T T CA T T T CA TGGT CC T AAA T C TGCAA T CGT CA T T T CA T - - - - - - A T A T AGGT A T TGT ACAC T AC T A T A TGT AGT ACA T T T CCA T T T C
A T T - - - - T C T T T T T AC T T T AA T AGGAACA TGT T - - - - - A TGT T T AGT T A T - AAAC TGCGT TGCAGGT T T AGAACCAAAAA T AAAAAACCC T T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGT T T T T CA T T T CC TGGT AC T AAACC TGC T AACGCCA T T CCA - CA T A T AACGT AAGAACGCAAA T C T ACCACA T A T AAA T AA T A T T AA T T T T
ACCAC T AC T TGT C T AAAA T AA T T AGGA T A TGA T T T T TGA T T AAC T T T T T T CGAA TGACGT TGCAGGT T T AGGACCAGAAA TGAAAAAACC T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - AAAAAAAAGGT T T C T CA T T T C T TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T CCA - T A T C T T ACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA - - - - - - T T A T T T A T T T T T A
T A T - T T A T T A T T A T T A T T T CA T AAA T T AA - - - - - - - - - T T CAGT AA T AA TGAAA TGACGT TGCAGGT T T AGGACAAAAA T T AAAAAGCCC T T C T T T T AA - - - - - - - - - - - AAAAAAGT T T T A T T T T A T T T T A T T A T CC T AAAAC TGC T AACGT CA T T T CA - T A T A T AACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA - - T CAGT AA - - - - - - - - - -
T C T - AGGGCCC T C T AGCGCCC TGGACGT A - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGCGT T C T T CA T T T CC TGGT CC T AAACC TGC T AA TGCCA T T ACA - T A T A T ACCA T AAAAACAAAAAGT T AC T AC T AA T T T A T AA T A T AC T T T C T
AC T - - ACGA T T T T CA T TGT A T T T AGAAAA T CA T - - - - - A T AA T T A T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGA T T T T T CA T T T T T T CGT CC T AAACC TGT AAACGT CA T T T A - - - A T A T AA TGAAA T T T CC T AA T T AGAC T A T ACA T TGAGTGT T T T A T T T T T
AGAA T AGT T T T T T T AGCA T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - T TGACGT T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAACGT T T T T CA T T T CGCGGT CC T AAACC TGT AAACGT CA T T CCA - T A T AGAAAACGAC TGCA T AAAGCCC T T T T CCA T TGAAAGA T T CGT A T T A
GC T - - - - - - - - - - - - - - - CGACGAAAACG - - - - - - - - - T AA T A T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGT A T T T T T CA T T T CC TGGT CC T AAA T C TGCAAACGT CAC T T C T - T A T A T AACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACGT A T T CAAAACAAAA T T T TG
- - - - C T AA T C T T T TGAA T T TGT AAAAC T C T AA T - CGT AAGA T TGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGGT T T T T TGA T T T CA TGGT AC T AAACC TGCAAACGT AA T T T CA - T A T A T AACA T AAGGA T ACAAA T C T ACCACA T A TGCA T AA - - - - - - - - - -
A T T - T AA T - T TGGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T CGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAACGT T T T T T A T T CC - TGGT C TGAAACCCGC T AACGC T A T T T CA T T A T T AAA T T AGAACA TGC TGCC T T T T T AGA T A T AAA T AAAA T T C T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AGA T T TG - - - - T C T T A - - - - T CAGA T ACGAAA TGAAGT TGCAGGTGAAGGACCAGAAA TGAAAAAC T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAAA T AGT T T T T CGT ACC T T TGT CC T AAACC T A - AAAAGT T A T T T CA - T A T T AAAGGTGA TGT AAAAGT A T T AC T T T A - - T T AA T AA - - - - - - - - - -
T T C - T T AGC T T C T T AAAA T A T CA T - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - A T AAA TGAAA TGACGT T ACAGGT T T AGGACGAGAAA TGAAAAACCC T T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - AAAAAAGTGT T T C T CA T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T T A - T A T A T AACA T AGAGAGGCAAA T CCACCACA - - - - - - - - - - - T T T T T T AA
- - - - - - - - - T A TGT AA T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A TGGAA TGACGT TGCAGG - T T AGGACCAGAAA TGAAAAACC T T T T T T T T - - A - - - - - - - - - - - AAAAAAAAC T T T T T CA T T T C T T AA T CC T AAA T C TGCAAACGT CA T T CCA - CA T C T AA T A TGAAGACGCAAA T C T ACCACG - - - - AA T T ACAC T T A T T T A
- - - - - - - - - T ACGT AA T A T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA TGAAA TGACGT TGT AGGGT T AGGACCAGAAA T AAAAAAACCC T T T T T T AAA - - - - - - - - - - AGAAAAAGGGT T T T T CA T T T C T TGGA T T TGAACC TGAAAACGT CA T T T CA - T A T T T AACA T AAGGACGCAAAAC T ACCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AC T AA T T T T CAAA T T TGGCA T T AA T A - - - - - - - - - C T T TGT AAAAGTGAAA TGACGT TGCAAGT T T AGGACCAGAAA TGAAAAGCC T T T T T TGT AAA - - - - - - - - - - AAAAGAAAAGT T T T T AA T T T T T TGGT CC T AAACC TGCAAA TGT AA T T T CA - T A T C T AACAAAAGGACGCAAA T C T ACCACAGA T T CA T TGT A T AGT T TGT
- - - A TGT T T A T T T T - - - - - - - T A T AA T TG - - - - T AGCAGT A T A T AAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T ACA T T T T TGT T
AACAC T T C T T C T C TGC T A T T A T A T A T T AC - - - - T C T CAGGGT T T AAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGA TGT T T AA T C T C T TGGT CC T AAACC TGCAAA T T T T A T T T C - - - - T CA T ACGT AA T T AGAC T AGT T T C T CAAACA T AAA TGT - - - - - - - T T A
AGC - - - - - T T A TGAAAGA T A T T T AGCA T A T AA T T CA T AAAAA T TGA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGAGT T T T T CA T T T T C TGA T CC T AAACC T ACAAGCGT CA T T T CA T T AGA T A T T T T AACA T AA T AA T T CA T A TGT CAC T A T A TGA T T T CAC T T T C
A T CA T AGTGT T TGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T C T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - AAAGGT T T T T T A T T CC - TGGT C T AAAACCCGC T AACGC T A T T T T A T T A T T AAA T T AGAACA TGC TGCC T T T T T AGA T A T AAA T AAAA T T C T T T T A
A T T - GA T T T T T T T T CGT CCGACGCA T AGT T AAA - - - - - T CA T T T TGC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGGTGT T T T T A T T T T C TGGT CC T AAACC TGC T AACGT CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA TGT T T A TGGAAAAC T TGA T T CC T
CC T ACGCA T T C T CACGAC T TGTGT AC T TGT AGAGC T CGGT T A T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGGC T T T T CA T T T CC TGGT CC T AAACC TGC T AACACCA T T T CA - T A T A T AGCA T AAAGA TGCAAA T C TGCCAGA - - - - - - - - - AAC T AC T T T T
CCC - - - - - - CA TGT AA T A T TGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A TGAAA TGAAGT TGCAAA T T T AGGACCAGGAA TGAAAAACCC T T TGT T T AAA - - - - - - - - - - AAA T AAAGAGT T T C T CA T T T C T TGT T CC T ACA T C TGCAAAC T T CA T T T CA - T A T C T AACA T AAGGACGCAAA T C T AC T A T ACA TGGGT T A T T T T T TGGT T
GT C - CA TGT T T T CAGGAGTGGT AGA - - - - C - A T T C T T T T CAAA T AAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T AA T T T C T TGA T CC T AAAC T TGCAAACGT CA T C TGA - CA T - - - - - - - - AAGACGCAAA T C T A T CACA T A T TGAACGT T T T T T T T T T
- - - - - - - - - - - T T A T A T A T AGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AACAAAGGT T T T T T A T T T AA TGGT C T T AAACC TGC T AACGCCA T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T T - T T A T A - - - - - - - - - TGT CGA T T T C
GT T - T A T T T T T T A T AA T A TGGT AGA T T - - - - - - - - - - - GCGC T T A T A T ACGAAA TG - CGT TGCAGGT T T AGGA T CAAAAA T AAAAAAACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAGA T T C T T T A T T T AC TGGCCC T AAACC TGC T AACGCCA T T T CA - T A T AAA T TGAAA T T A TGCCGA T TGGT ACAACGT AAA TGGC T T TGA T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AGA T T TG - - - - T CGT A - - - - T CAGA T ACGAAA TGAAGT TGCAGGTGAAGGACCAGAAA TGAAAAAC T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAAA T AGT T T T T CGT ACCA T TGT CC T AAACC T A - AAAAGT T A T T T CA - T A T T T AAGGT AA TGT AAAAGT C T T AC T A T A - - T T AA T AA - - - - - - - - - -
- - - - TGC T T CC T C T TGT T CGGTGGA T AAG - - GT A T T T A T TGT A T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGGGT T T T T CA T A T CGTGGT C - - - AACC TGCAAACGT CA T T T CA - T A T A T AACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T - CA T A T T T T CAGGGC TGGT AGA - - - - T AA T T C T T A T CAAA T AAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T T C T T T C T TGT T CC T AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C - - - - - GAGGGACGCA T A TGT A T CACA T A T TGAAAG - - T T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGTGT T T T T CA T T T C T TGGT C T T AAACC TGCAAAC T T CA T T T CA T CA T T T AA T T T T T A T T TGCA T A T T A T T TGT T - - T CCAGAAAA T T A T T C T C
A T T A T T T T T A T T T TGA TGTGGCAGA T T TG - - - - T C T T A T T A T A T A - - - - TGAAA TGACGT TGCAGGT T T AGGACCAGAAA TGAAAAACCC T T T - T T T AAA - - - - - - - - - - AAAGAAAGGGT T T T T T A T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CA - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT AGAA T T C T T T T C
A T A - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGA T T TG - - - - T C T T A - - - - T T AGA T A TGAAA TGAAGT TGCAGA TGT AGGAACAGAAA TGAGAAAC T C T T T A T T T AAA - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T CA T T CC T TGGT CC T AAA T T TGCAAAC T T CA T T T CA - T A T C T AACGCAA T A T CA TGT AGA T A T T AGGT A T T AGT T A - - - - - - - - - -
A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGGT T T T T CA T T T C T TGGT CC T AAA T C TGCAAACGT CA T T CCA - T A T - - - ACGGAGCAA T CCAAAA TGA T T AAA T A - - - GT TGT CCGA T T T TG
A T A - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAGCCAA - - - - - - - - - AAA T A T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGA T T T T T CA T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGCCA T C T CA T T A T T T CACGT T AA TGT T AAA T T C T AAGACA - - T TGACCACGT C T T T TGT
AGG - AAAA T T T T A T AA T A T AA T AAA - - - - - AAC T C T T A - - - - T T A T A T A TGAAA TGACGT TGCAGGT T T AGGAC T AGAAA TGAAAAACCC T T C T T T T T AA - - - - - - - - - - CAGCGAAGA T T T CGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - GAAAA T AAAAA T CAAACA T A - - - - AA TGA T AC TGA T AA T
A T C - CACC T T T T CGAGCC TGC T AGGT CCG - - - - - - - - - C TGTGCAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGT T T T T T T A T T CCC TGC T CC T AAACC TGC T AACGT CA T T T CA - T C T C T AACA T AAGGACGCAAA T T T AAA T TGT A T T AGAAG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGGAAA T A - - - - - - - - - - - - - A T ACC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAGGGGT A T T T CA T T CC T T AGACC T AAA T T TGCAAAC T T T A T T T CA - T A T C T AACC T AAGGACGCAAA T A T ACCACA - - T CGA T AG - - - - - - - - - -
- - - - T CA T T T T T T C TGT AAA T TGCA T T TG - - - - - - T T AA TGT T T A T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGAGT T T T T CA T T T CA TGGT CC T AAACC T ACAAACGT CA T T T CA - T A T A - - - - - T AACGACGCAAA T C T AGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AGACCA T T AC T A TGTGGT AGA T T TG - - - - T C T T A - - - GT T C T A TGTGAAA TGACGT TGCAGGT T T AGGACCAAAAA TGAGAAACCC T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - AAAAAAGGGGT T T T CA T TGT CC TGGT CC T AAA T C TGGAAACGT CA T T T CA T T A T A T AC T T T AAAAA T ACGT T T AGCCA T CA - - T CAGT AG - - - - - - - - - -
AA T - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT A T ACA - - - - - - - - - AAGCA TGGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T AAGAGT T T T T CA T T T C T TGGT CC T AAAC T T ACAAAC T T CA T T T CA T CA T T T T ACA T AACGTGGT A T T T TGA T CACC - - C TGGCAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T AGGGT T T T T CA T T T CC TGGT CC T A T ACC TGC T AAGACCA T T T CA T A T T ACAAAA T AAAAACGCAAA T A T ACCACA T A T T T A T T A TGT T T T C T CC
- - - - TGGCA T C T TGGAAACGGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAAGT T T T T T A T T T CC TGGT CC T AAA T C TGC T AACGCCA T T T CA TGGTGT CCCAGAAA T AAGTGAAGA T A T T T T A T A T A T A T T TGGT T T T C T T T
TGT - T AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGGT T T T CCA T T T C - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAGA - - - - - - - - - T A T AA T T CA T AGA T AACA T CGA T AAA
T T CACAA T T TGAC T AGAA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - AAAA T C T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA TGT T T T C T A T T T CC TGGT CC T AAACC TGT AAC TGC T A T T T CA T T A T A T TGT AA T AGGT T AGAGA T T T T T T AGA - - T A TGT A T - - - - - - - - - -
AC - A TG - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T A T A - - - - - - - - - A T A T T T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAAGT T A T T T A T T T T C T AGT CC T AAACC TGCGAACGCCA T T T CA - CAAA T A T T A T T A T C T - - T T AAC T T T T T AGA T A T AGGGAA TGCGA TGT T T
A T T - T A T CC T C T T T TGT CC TGT AAA T A T T - - - - - - - - - T CACCAA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T CA T T T CGTGGCCC T AAAC T TGC T AAAGCCA T T T CA T T A T T T AA T T T C T AGT T T TGACGC T AGT AGA - - T T AAAAA - - - - - - - - - -
GTG - CA T A T T T T CAGGGC TGGT AGA - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T CA T T T C T TG - - - C T AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C - - - - - GAGGGACGCA T A T C T A T T ACA T A T TGAAAG - - T T A T T T T A
AGA - - AGT T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAGGGT T A T T C T T T T T TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA TGT AA - T T T CAAAAGTGAAGAAA T AAACA T T T T - - - CAC T CA T AGGC T TGT T T CA
T T T ACA - - - - C T CA T T T T T TGT CAA T CCGCCA - CCACGGC T C TGCAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGGC T T T T CA T T T CC TGGT CC T AAACC TGC T AACACCA T T T CA - T A T A T AGCA T AAAGA TGCAAA T C T ACCAGA - - - - - - - - - AAC T AC T T T T
CA T - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AGA T T TG - - - - - - - - - A TGT T A T A T AA TGAAA TGACGGTGGAGGT T T AGGACAAAAAA T AAAAAACCC T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGGT T T T T T A T T T T A T TGT CC T AA T CC TGC T ACCGT CA T T T CA - T A T AGAAGA T AAC T A T ACAAAC T T T T TGCC T A T T T AAAAGAACA T T T T A
A T T ACGAC T TGT C T AA T A T AA T AAA TGGG - - - - - - - - - - - - T T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAGGT TGT T T A T T T CC TGGT CA T AAACC TGCAAACGCCA T T T CA T T A T A T AA T AA T A T T T T T A T AA T A T A T T ACA T A T CAGGT A T ACGA T T T T T
CGT - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAAAAC T - - - - C T C T AGT A T T T TGT T T CGAAA T TGC T T T ACAAGT T T AGGACCAGAAA TGAAAAGCCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T CA T A T CC TGGT CC T AAACC TGC T AACACCA T T T CA T AA T A T AA T A T AAGGACGAAAA T C T A T CACA T A T ACAA T A T A T ACCCCCG
GACGCAGT C T CGC T - - - - T AA TGGAC - - - - - - - - - - - - T ACACCC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA T T T T T T T T A T T T T C TGA T CC T - AACA TGCGAACGCCAC T T CA T T A TGT AACA T AAA - - CGCAAA T A T A T CACA - - C T AA T AA - - - - - - - - - -
AGC - CGCAA T T T TGAGCAAGA T AAA TGCACAA T - - - - - T C T T TGAAAAA TGAAA TGGCGT TGCAAA T T T AGGACCAGAAA T AAACAACC T T T T - A T T AAA - - - - - - - - - - AAA T AAAAGGT TGT T T A T T T CC TGGT T C T AAACA TGCAAACGCCA T T T AA - T C T A T AGCA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA T C T TGAAAA T A T T T T T T T A
- - - A TGA T TGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T A T AAAA T TGAAA TGGTGC TGCAGGT T T AGGACCAGAAA T AAAAAACCC T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - T AAA T AAAAGGT T T T T AC T T CC TGGT CC T AAGCC TGCC T AAGCCA T T T CA - TGT A T AACA T AAGGACGCAAA T C T AACACA T A T T T A T AA - - - - - - - - - -
CGT - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAAAAC T - - - - C T C T AGT A T T T TGT T T C - - - - - - GC T T T ACAAA T T T AGGACCAGAAA TGAAAAGCCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T - - - - T CC TGGT CC T AAACC TGC T AACACCA T T T CA T AA T A T AA T A T AAGAACGCAAA T C T A T CAAA T A T ACAA T A T A T ACCCC T A
AC T - C T A T C T C TGTGA T T T AACAAA T AC T T AA T - - - - - - - - - - - - - T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AACAGGT T T T T T A T T T C T TGGT CC T AAACC TGCAAAC TGCAACC T - - CAGA TGA T T AAA T AA TGT AACACCAGGGAA T A T AAGCAA T T AA T A T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT A T ACA - - - - - - - - - T CA T C T AAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAGGT T T T T - A T T T CC TGGT CC T AAACC T ACAAACGCCA T T T CA - T A TGT AACA T A T T A T CA T AACA T T A T C T CA - - T T AGT CA - - - - - - - - - -
AGC - C T TGC T T TGCGAAGT T T CGGCAA TGT AA T - - - - - - - - - - - C T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGGT T T T T CA T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CA - T A T A TGACA T AAGGACGCAAA T C T A T CACA T T TGT AAGT CCA T AA T A T T
- - - - CAA T T CC T T TGAC T CCGCAAAA T CC T AA - - - - - - CCC T C T CGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGGT T T T T T A T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CAACA T T T C T TGAAAAAAAGAGAAA T T AA TGT A T A T TGT AAA TGT T T T T T T A
AAC - - AGT T T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGGGT T T T CA T T T CA TGGT CC T AAACC TGCAAACGT CA T T T CA - T A T ACAGGGTG - - - - CA T AGAGC T AC T - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T CG
- - - - CAA T T T T T AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAAGGA T T T T T CA T T CC T TGGT C T T AAACC TGCAAAC T T T A T T T CA - T A T - - - - T T CAAGAACGCAAA T C T ACCACA - - T T T A T T A - - - - - - - - - -
GT C - T ACCA T T T CAAAGGTGT CAAGT T T T - - - - - - - - - AC T CAACAA T ACAAAA T AAAGT TGAAGGT T T AGGACCAGAAA TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAGGGT T T T T CA T T T C T TGGT T C T AAA T C TGCAAAC T T CA T T T T A - CA T A T AACA T AAGGA TGCAAA T C T AC T ACA T A T C T AC T A TGT T C T T T T A
AA T - T A T TGT C T A TGGT T T AACAAGT AAG - - - - - - - - - GT AA T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGTGT T T T T CA T T T C T TGGT CC T AGACC TGCAAACGT CA T T CCA - CA TGC T C T A T AAGAGCA TGT AC T TGTGA TGCA T ACACAACAC T A T T TGA
- - - - GCAGT T T TGT TGTGT T A TGAA T A T A - - - - - - - - - T AAA T T T A T T A TGAAA TGAAGT TGCAGGT TGAGGACCAGT AA TGAAAAACCC T T TGT T T AAA - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T CA T T T C T TGGT CAAAAACC TGCAAAC T T CA T T T CA - T A T C T AACA T AAGGACGCAAA T C T ACCACA T A T T T A T T A - - - - - - - - - -
- - - - T TGA T T C TGT T AAA T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGGGT C T T T CA T T T C T TGGT CC T AAACC TGCGAAC T T CA T T T CA - T A T C T AACGT AAGGACGCAGA T C T AGCACAAACGAAAAAGT T T T T TGT A
A - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGAAAACC - - - - - - - - - GTGCGT AGCCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGGT T T T T CA T T T C T TGGT CC T AAACC TGCAAAC T T CA T T T CA - T A T T AAAGACAA T A T AAGT AA T T T A T CA T T T A T CAA T AACA T C T T T T T C
AA T - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AA T - - - - - - - - - - - - A T A T T T T A TGA TGAAA TGACC T TGCAGGT T AAGGACCAGAAA TGAAAAACCC T T T - T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T C T CAAAGAA T CGGAACCA T T ACGCA T T AGT TGAGT T T T T CCA
- - - - T AAC T T C T C T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGGGT T T T T CA T T T CC TGGT CC T AAACC TGCAAACGT AA T T T CA T TGT CCAA T AAGTGGT CGT AGC T C T AGTGA T - - - - - - - - - T T T TGT T T A T
GA TGCAGT C T CGC T - - - - T AA TGGAC - - - - - - - - - - - - T ACACCC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAGA T T T T T T A T T T CC TGGT CC T AAACC TGCGAACGCCA T T A T A T T A T A T AACA T AAA - - TGGAAA T A T A T CACA - - C T AGT AA - - - - - - - - - -
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 size: 505bp; fragments: 418; full length: 1 (>=454.5bp)
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TE: rnd_5_family_6783.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 893bp; fragments: 246; full length: 0 (>=803.7bp)
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TE: rnd_5_family_6783

 size: 434bp; fragments: 340; full length: 2 (>=390.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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