
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6215
AAGA T A T A T T T CAA T T - - AAA TGAGT CAGGT ACAAAGCAAAG - - - T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGA T C T A T A - T AA - - - - AA T T T T A T T T C TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T - - AAAAAC T T T T AAC T T A T TGAAAA T AAGT A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGA T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGT CAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGTGT T A T A T T T C T T CA T AAC T TGAA T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AC T C T T T - A T T A - - - - - AA T T T C T A TGT T AA T T T T C T C T TGAGA T - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGC - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCA TGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGTGT TG - A T TG - - - - - A T ACAA T AA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T ACAGT A T T T AA T A T CC T A - - T - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA TGCCA - - T T TG - AA T AA - - - - - T T T T T A T AA T A T T T T T T A TGT C - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGTGTGT T AAGAAA T C - - - GT C - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - A - - - - AA T AA - GT T T T T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGT T A T T CA T ACGAGAAA TGCAGAGA T T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A T T C T T A - A T T CAAAGA T A T T T T T ACC T T TGA T A T A T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGT T T A - - A T T T AGGT A T - AAACC T T ACA T T A T T T T T T A T A TGT A T - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT AA T T T C TGT T AAAAAGGCA - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T ACGT T T T T A - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - -
T T T C TGTGT T T AAA T T - - GGACGCA T CGAC T T TGGTGAA T AA - - - T AC T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGAGT AA - A T T A - - - - - - - AAA T CA T AACCAC T A T T T T C T AGGT C - AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT AGGT CCCGTGT AC T T - - - - - C T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGACGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - A - - - - AGT AA - AA T CCGT A T A TGA T AA T T T T T AAC T C T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - A - A T AAA T T T T AAAC T A T AAGA TGAAA - - T - T T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A TGC T T C - ACCAAAA T A - - - - - - T T TGGA TGA T T C T T CC T AAGA T CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAACCGAA TGT A T T - - - T T C - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGCCGGT T A T T AAAA T AA - GT T T T T T C TGCGGA T T T A T T AA - - - - T - TG
- C T AAA T ACAAA TGT T - - AAA T T T ACAAAAGAAAAAAAAA TGA - - GA - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGCACGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T T CGAA - - C T A - GACAAAGAACC T C T T A T CGC T A T CGAGA TGT A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T - T T T TGAAAC TGCAGAAC T T A - - T A T - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAAACAGC - GT T TGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT AC T AA T T A TGCAA - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGT TGT T - A - - - - - - - - A - AAAACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CGT C T A TGC T CAAAAA TGAGC - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AACAGTGA T AC TG - - - - - AA T T T T T T C T TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACA T T T T T CC TGT C T AGGAC T CAAGT A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T T ACGA T C T A T T A - GA T AAA T T AA T C T T T CGAA TGT T CAGT AGACA - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T A TGGT ACAGT AAA T T C - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGACGC T T A - - - - AACAAAAC T T T A T T CA T AGT AC - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T CAGCA T AAGAAGT C T - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGT - - - - - GT T AAAGT AA - AC T T C T T CC T T AA T C T T T T A T T A T T C TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAGC TGAA T C T A T A T AAGT CA - - T A T T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A TGCAGA - A T T A - - - - - AAAAGA T CCGGGT AA T AGA TGT T A T CCACA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T T C T T C T T CAGA TGACAAAAC - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A T T TGCAACGGA TGGAAACGAGA T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGGCGT A - A - - - - AA T AAC T C T C T CCCC T CAC T T C T T TGGT CGC T - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T A T T A TGT T A T AGGAGA T AAGAA T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGA TGAA - A - - - - - - - - AC T CCGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACAA T C T AA T AAGT A T - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGCA T CAAAC T A T C - - AGACACA T T AGC T AACAA T AA TGCA - - T A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T TGAGT C T A T - A T T A - AA T AC - - GT T T T T T T T T AA T A T TG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T - - A T C T AC T T T ACA T T T A TGT AAA T AAGA T A - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGA - - - - - A - - - GAGCAA - T T AA T T T T CA T AC T T A T T T T T AAGT T - A T A
- - - - - - - - - - - - - GT T - A T T ACAGT A T AAGTGCCCAAAAACAAAAAA T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AAGC TGC - - - - - - - - - - - - GCAGT T ACA TGGA T C T T TGA T AGGTG - - - -
AA T AAA T AAAA T T AGT AAAAA T AA T T T AAA T CAA TGGAACAGA - - T - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T TGAGCC TGC - - T T AA - - - - - - A T TGCA T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAAAGA TGAA T A - - A - - - - - - - - - - AAAAA T T CAAAAC T TG - - T A T - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAC T CA - - - A T T AACGT AA - TGCA T T TGGT TGT T AA T T T C T AAGT T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T CA T AA T C T AACA T A T A T ACA - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGAGT T T T A - - - A - - - - AAA T T C T T TGC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T ACA TGACACGAA TGT - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAC T A T A T T CGCGT TGGAAAG - - - T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AAGGTGA T A - - - - - - - - - AGT TGT T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AGT T T CA T AGT A T CA - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGGCAC T - A - - - - - - - - ACGT C T CC T CAA TGAAC T C T CC T CAGT A - G - -
AC T AC TGA T AGT TGT - - - AGAGGT AGT AAA T C T AGAAAAAAAA - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A - AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CGCCCGGCGGGC - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGACGAA - AGT C - AA T AA - CAAACA TGA T TGC T A T CC T T TGCC T A - C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGT T CCA - A - - - A - - - - A - GTGC T A T T C T TGACA T TGAAGA TGCGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - T ACC T T T AACC T AAA TGT CAAAAAAAAAA T T A - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAG - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCACGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGT CGAA T A T T A - - - - - C - A TGA TGAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAAGCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T AAGCACGT AACCCA - - - GT CA - AA T AG - GGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGT AC T CGCGAA T T AAA - A - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAC T CGAG - A - - - G - - - - - - AC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T A TGCA TGT T ACA T - - - - - - - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T TGAGGCA T A T A - - - - - - - - - AAAAA T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T ACGTGC T - A - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T A - - - - - - - - - - - - - A T T A - - T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T AAACAAA - - - A - - - - AAGAAA T AC T T A TGC T A T T T A T T AGA T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T T TGT C - A - - - G - - - - A T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AA T CAGA T A T T AA - - - - AA T CGACA T T C T CA T T AAGT C T TGAAA T - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AACGC T T C - GGT AA - - - - AGA T T A T T T C T T A T CAAAC T T A T AAA T T - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T T CGAA - - C T A - GACAAAGAACC T C T T A T CGC T A T CGAGA TGT A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGA TGCA T A TGAA - - - - ACGA T T T C TGA T ACA T A T T C TGT T CCGA - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T A T TGACA - - - - - - - - C T A T CA T T C T T TGTGT A T AGT T T AGAGT - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - A - - - - - - - - A - GC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CGT TGAAGT AAGCA - - - - - - - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACCACGGCA T CAAAA - - - - - - T AAAGCACGT AA T CCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGAA TGGCCCC T AAAAGAAAAGAAA T A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A - AAGTGT AA T AAA TGT AAAAAAA T AA - - TG - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGT C TGA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T T T AGCCGT T T AA T A T AAAAA - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AACCGGCC - - C T A - - - - - AAAA T T TGT T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGA T AGC - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGC T AAA T T T AC TGGACAGAAG - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AA T CGAC - C - - - - - - - - - AGACGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AA T T T A T AGT CA T CA T AAACACACA T A T T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CC TGTGC T A T AAAGA T - - - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T AC T T T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGA - - - - T AA T AAACACA - - T A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - AGAAAACAA T AAA TG - T T ACGTGC T T AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGC TGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGT A - - - - T AA T AAGACCA - - CA T T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGC T T T AGT T T TGT CGAAA T AAAA T A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGCGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGAC TGC - - - - - - - - - - - - T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T - A T AACA T T T AA T T T T T AAAGGAAAAAAA - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGC T T C - - C T T CGACGAGTGGGAA T A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGC TGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT CGT AACCGT AGAGAAACCAA - - A T T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T TGT AAGT A T CGA - - - - - - - AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T C T ACCGAA - - AA T T AA - - - - - AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T T TGT A T A T T AAA T CCA T TGAGA - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGT T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAG - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCGAACGCGAC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCGAACGCGAC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCC T AGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C T TGA T AAGCGT T T - A T A - - - T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T T T ACAAA T T T T A TGGC - - - A T AAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAA TGT T A - A - - - - - - - - AAAAAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AA T AA T CA - - - - - - - - - - - AGA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T T T TGT A T T T A T ACGT A TG - AA T A - T AAAGCACGT AACCCA T T A TGAACGGCCGGC T CGGC T CGGCACGGCGCGGCG - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T A - - - - - - - - A - - - A - - - - - - ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AA T CGAC - C - - - - - - - - - AGACGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AAAA TGC - T - - - - - - - - - AGGT ACA T AAA T - T T ACA - - - - - - A T A - A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T ACACGT C T - A - - - - - - - - - AAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGC TGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCC T AGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGAC T T T T A - - - A - - - - - AGCC T TGC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGTGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T AAGGCGGA T A - - - A - - - - AAA T A T T T T T A T T A T T T T T ACACAAGT A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCGCCGCGCCGAGCCGAGCCGGCCGT T CA T AA TGGGT T ACGTGC T T T AGAC TGC T A - - - - - - - - ACA T AA T AC T AACA T TGC T A T A TGGA T T AC - -
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TE: rnd_5_family_7246.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: 6215bp; fragments: 62402; full length: 0 (>=5593.5bp)
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TE: rnd_5_family_7246.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: 6515bp; fragments: 62385; full length: 0 (>=5863.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7246
 size: 5839bp; fragments: 54927; full length: 37 (>=5255.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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