
Start crop Point End crop Point

MSA length = 914
- - - T CAA T AGACA T T T AA T T AAA T AA T T AGT T T ACA T T A T T AAGA T AG - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCAC T TGTGT TGACGCCACGC T ACGCCGC TGT C T T AAAA T TGGGGG - TGCAAAACCC - AAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CCCACAAGAA T T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - A T T C T ACAGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT T A T T T A T T ACA T CCCC T TGTGT TGA T CACAAGTGT TGACG - - - - - - TGA T A T TGAAAG - C - - - - - ACA T - GAAAAC T - - - - - TGT C T T A T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGT T A T A T T ACA T CGCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACACCGCCGC TG - - - - AGAAAAGT T T T T A T T AC T C - - - - - - CCGCCGACACGT T C T CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T A T C T C T T CAAAA - - - - - - - - - - TGGCAGT T A T T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCA TGC T ACGCCGCGCG - - T AA TGA TGGAAC - T C - - - - A T T CAAAC T AA T AAAAAAG - GT TGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T T T - - - - - CAGGA - GCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - A TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT C T TGACGC T ACAC T ACGCCGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGAAC T A T T T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AAGAAA T AGA T T CAAACC T CAAAGAAA T - GCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TG - - GGTGA TGCA T CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGT TGAAG - - - - A T T ACAGT T T T CGAGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGGT T AC T T A T T ACA T CCC T T TGT A T T AACGCCACGC T ACGT TGC TGAGC - - - - ACAGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT T T T AACC T CACGC T ACGCCGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT - - - - - - - TGCAACA T T T T
T T T CCCACAAGAA T C T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - A T T C T ACAGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGTGT TGACGCCACGC T ACGCCGC - - - - - TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - AAAAAC T - - - - - TGT C T T A T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGTGACGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T A T A T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGT T ACGCCGC TGGT A - - - - GGT AGAGT - TGTGACGT AGT AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC T CA T C - - - - A T AAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT CA T A - - CAC TGCA T T AGA - AC T C T A T - T AAA T T T AAAAAAAAA - T CAGCGGCGAAGC T T T T A T TGA TGCGGGTGACGCGT TGCA T CC T T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGT A T AGCAC T AAGGA - T A T T AAAAAAAGACAA T T - - - - GT AAAAAA T A T T
T T T T T ACCAA TGAACCCA T CAAAAAA T T AGC T TGA T T T T TGAAAAACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGC T ACGC T ACGCCGCCGCC - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAAAAACA TGC T
AAA T AAA T A - - A T T T T A T T T AACAA T T C T A T A T AAGT A TGAAAA T A T T - T CAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT T AC T T A T T ACA T CACC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGTGCAGCAAA T A T CGGAAC - TGA T A T A T T CAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T C T C T A - - GTGT T T T T CAAA - AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T CACA T T T CC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGA - - T AA TGGTGGAGC - TGAAA T A T A T AAA - AAACGAAAAAGT A T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T ACAGACAA T CCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC TGCGCCGC TGC T A - - - - - - - - - - - - - T T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGTGCCACA T CCA T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT - - - - - - - - ACA T CCCC T TGT A T TGACACCACGT T ACGCCGC TGGCC - - - - - - - - - - - - T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T T T ACAGC T T T T T C T T T TGG - AA T AAA T AAGAA TGT CAC T AGTGT - CCAGCAGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCA TGC T ACGCCGC TGT T AAAA T A T AAAAA T - T T T AA TGTG - AAAAAA T T A T T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T A T T T A T T ACAACCCC T - GT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGT CG - - - - - - - - - - - - T T T TGA TGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T T AA T A - - AAC TGCAC TGAA - AA TGAACC T AAGT T A T TGAGGA TG - GCAGCGGTGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGT CA TGCGT CGCA T T CC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGT CGC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA - - - - - - - T AAA T T A T T TG
- - - - - - - - - A TGGT T T T A T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC - T T AAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T CACA T CCCC T TGTGT TGACGCCACGC T ACAGCGGCGT AG - - - - GT T AGAA T T C T TGGCAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGACGGTGAA T - - - - A TGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGCGAA T CCCGAAGAAAA - CCAGCGGCGAAGC T T CCAC TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T - C T T A T T ACA T CCCC T TGT AC TGAAGCCACGC T ACACCGC TGCG - - - - - AAAAACGC - C T T A T T T T TGA - - - - - A TGT T TGCC T T T T T T A - T
T T C T AAACGGCCAAC T T T C T ACAA T AGGGA T T T AAGT AC T AAAAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACACCACGC T ACGCCGC TGT - - - - - - GT AAA T ACAC T CGGT A T A T - - - - - - T T T T T AAGGT A T T C T AAC
T TGT T AA T C - - AGT T T T T T T AAG - CAC T T C T A T AAA T AGAACAA T T CGT CCAGCGGCAAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT TGC T T A T T ACA T - - CC T TGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - GCACAGGC - C T CACAAGGG - - - - - - - - - - - AAAAAAA T C T AC T
T TGT T AA T C - - AGT T T T T T T AAG - CAC T T C T A T AAA T AGAACAA T T CGT CCAGCGGCAAAGT T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT TGC T T A T T ACA T - - CC T TGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - GCACAGGC - T T CACAAGGG - - - - - - - - - - - AAAAAAA T C T AC T
- - - - - - - - - - - - - - T T T T A T AAGAAGT AAA T A T AA T C T ACAA T CAA TGCCCAGCGGCGAAGC T T CAA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGT A T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T A - - - - - - - T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGCCGC TG - - - - - - - - - - - - T T T TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGCGCCAGCCAGT T AAA TGAA - AA T TGA TGTGGA T CACAAGAAAGG - ACAGCGGCAAAGC T T CCA T TGA TGCGGGT AA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CC T C TGGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TG - - - - - - - - - GAA T AG - T A T AA TGCAGAA T AAAA T A T T CAGT CA T T CCA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCA TGC T ACGCCGC TGT T AAAA T A T AAAAA T - T T T AA TGTG - AAAAAA T T A T T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T A T T T A T T ACA T CC T C T TGT A T T CA TGCCACGC T ACGCCAC TGGCC - - - - T AAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT TGT CAA T T T CC T A T CAAA - AGTGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGCA T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT TGT CAA T T T CC T A T CAAA - AGTGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGCA T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T T A T AAGAAGT AAA T A T AA T C T ACAA T CAA TGCCCAGCGGCGAAGC T T CAA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGT A T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T A - - - - - - - T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGCCGC TG - - - - - - - - - - - - T T T TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGC T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCAC TGCCA - - - - - - - - - - - - T T A T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GT CA T CACAC T AGAAA T T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCGGCGAAGC T T A T A T TGA TGCAGGTGA TGCC T CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACACCCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGT C - - - - ACGAAAA T T T T CGT TGTGGA T AAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - AC T TGAC - AA T A T CAAACA T AAC T TGCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT TGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGC - - T AA T AC T AAAA T - T T T ACAAC T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGAAGCGT CGCA T C T T T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T A T A T A T T ACA T T CCC T TGT A T TGACGC T ACGC T ACGCCGC TGT A T - - - - T C T AA TGTGT T T AA T A T T A - - - - - - T T T T A T A T T T A T TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGT T AC T T A T T ACA T CCCA T TGT A T TGACGCCACGC T ACGGCGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T C T T C T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGCGGCGAAGC T TGCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGCCGCCACGC T AAGCCGC TGT - - - - - - GCAA T AAC - T T AAA TGT C T AAAAGCA T T CAAAA T CAC T T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCAGA TGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T AGACGCAACGC T ACGCCAC TGGAA - - - - ACAAAGA T T TGGAAAGCCC - - - - - - T T AGGAAAA T A T T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T T AA TGCCACGC T ACGCCGC TGA T - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGTGGT A T T T T A T AA T
A T AGACGT C T T TGT C T T T T TGGA - AA T T T A T ACAA T T T T T CAAAAA TGT ACAGCGGCGAAGC T T CAA T TGA TGAGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGTGAC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGA T A - - - - AC T AAAGT - T T CAACA TGG - - - - - - AA T T ACA T AA T CACAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AA T T AGTGTGA T T T AGGAAAAGT A TGT AGCGGCAAAGT T T CCA TGGA TGCGGGTGA TGTGT CCCA T CCC T T CACAA - - - - - - - - - - T TGCAGA T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACACCGCGC TGG - - - - AACAGAA T T C T T AAGA TGAA T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T AC T AGA T CCCC T TGT A T TGACGC T ACGC T ACGCCGC TGA TGAAGGA T AAGT A T - T T T A T T AAGT T AAA T AC T A T TGAAGGT CGAGA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGCGGCGAAGGT T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T C T C T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T AACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGA - - - - - - A T AAA T A T - C TGAAAA T CCAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAGT T AC T T A T T ACA T CCCA T TGT A T TGACGCCACGC T ACGGCGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T C T T C T A TG
- - - - - - - - - ACCCCCC T CCCAAAAA T T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGTGGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - C TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T AC - - - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T AA T A T A T TGT AAA
- - - - - - - - - ACCCCCC T CCCAAAAA T T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGTGGCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - C TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T AC - - - - - - - - - - - - - - AA T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T AA T A T A T TGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T C TGA T T A T AA - CC TGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC - T T CAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T C T CC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCAGTGTGC - - - - - - - - - - - - AC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T A T AGT AA T AAGT T T AA T - AA T T AGT T T AA T T C TGT T A T AAGA - CACAAGGCGAAGC T T CCA T TGA T ACGGGTGA TGCGT CACA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T AC T ACA T CC T C T TGT A T TGACGCCACGCAACGCCGC TGCAA - - - - - - - - - - - - - C T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T AGAA T - T C T AAAA T T CAA - - - AA T AAAAAAACGT TGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGAA - AA T CAA T A TGAGAC T AACAGAAA T TGCAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T C T C T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T T T T A T TGGCGT CACGC T ACGCCGC TGGTG - - - - T TGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - ACCCC T T T AGT AGA - - - - - - - - - AGGTGC T AAGAAGAAC - CCAA TGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT T CCA T CCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGAA T AAACC T AGAA T T C T TGGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGA TGA TGCGT CGCACCCC T T CAAAA - - - - - - - - - - T TGCAGT T A T T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCGACGC T ACGCCGC TGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCAC T C T ACGCCGC TGA T T - - - - GC T AAGGT CC T T TGT T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T CC TGCAGA T C T CCC T AAA - - - - - - - - - T AAA T C TGGCA TGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCA TGC T ACGCC T C TGC T A - - - - A T AGAAAAGT T TGACA T T A - - GAAA T T AA T AGGT AC T T CCA T T
- - - - - - - - - A TGAC T AA T T T AAGAAAGCAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC T T CACAA - - - - - - - - - - TGGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGGT A - - - - AC T AAGA T T T T T ACAGT T ACGA T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - C T T T A T A T T AGG - AA T CAACC T AACCCCC T T ACGT AA - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT TGC T T A T T ACA T CCCC T T C T A T TGACGCCACGC T ACGT CGC TGGAC - - - - GT AAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGCAAA T T AC T T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGG - AA T CA T T T T T AA T C T T CAAAGAGT C T CAGCGGCGAAGC T T CCA T TGA TGCGGGTGA TGCGT CGCA T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCCC T TGT A T TGA TGCCACGC T T CGCCGC TGAC T - - - - GAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T AA TGAACGCC T T T T T A T A - AGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T AC T T A T T ACA T CCC T T TGT A T TGACGCCACGC T ACGCCGC TGT T - - - - T A TGAAAA T - T T T AAAA T AGAGAAAGT T C T C TGT C TGT CAACCG
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 size: 1227bp; fragments: 2215; full length: 0 (>=1104.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000 1200

0
20

0
40

0
60

0
80

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 100 200 300

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_808

 size: 399bp; fragments: 1053; full length: 20 (>=359.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300

20
0

40
0

60
0

80
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300

0
10

0
20

0
30

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 399 bp



0 200 400 600 800

ORF1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600 700 800 900
0

50

100

150

200

250

300

350


