
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6531
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T AC T AGACAAAGACAACAACAAAGA T AAACAAAAA T AGCAA T - AGT AAA T AAA T AA T T CC - - - - - - - - - - - - T AA T C T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAC T A T T AGACAAAGACAAC T AC T AAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - - - - - AGT AAA T AAAAA T - - T T - - - - - AAGAAA T AC TGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T CA T T AGACAAAGACAA T AACAAAAA T AAACAAGT A T AGCAA T - AAAAAA T AAA TGT T AGA - - T T T AAAAAAGTGGT T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGCA T T AACA T T T T T AGAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGA TGAGGAA T T A T AAA T A T A T T A T T TGAGGAGGT AGT T AGT TGAA - - - T T AGT A T A T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAACAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGCA T T AACA T T T T T AGAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGAACAGCAA T - T T TGAACAAACGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAGT A T T AGAAAAAGGT A T T T T CAAAAA T TGACAAGA T T AACA T C T AACAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGTGAA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT A T AGCAA T - AA T AAA T T ACAAA T A - - T T T CAAGC T AAAGAA T CCAACCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT C TGTGGT T AAC TGT T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGGACAGCAA T T AAAACA TGGAGAAAA T A - - C T - - AAAAAGCAAC T T AAAAA
T T T - - AAAAAA T T AAAAA TGT A T T C T T T - - A TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T C T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T AGAGT C TGTGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGGACAGCAA T T AAAACA TGGAGAAAA T A - - C T - - AAAAAGT AAC T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGC T AA T T A T T AGACAAAGA T AACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - A T T AAA T AAA T AA T A T C - - T TGT CGT T AA T T A T A T AAAAA
T C T T T - - - - - - - AAAAAA T A T A T T A T T T - - - - - - - - - - T AACC T CGC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - - - - - - - T A T T A T C T A TGGT T AAGCA T T AGACAAAGACAACAACA T AAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAA T AAA T T AAAA T T - ACAAAGC T CGT A T T A T A - - - -
T T C T T ACAAAA T T AAAAA T A T CC T A T C T AAA TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAAGAA T T T C T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAAAAA T - AGT AAA T AAA T CA T AACG - GC TGAGAAAA TGA - - - - - - - -
- - - - - - - - AAAA - GAAAA T A T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAAAAAAA T A T - - - - - - - - - - T A - AA T C T A TGGT AAGT - - - - - AAAGAGAAAGACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AA T AAA T AAA T AA - - - - - - - - - - A T - AAA T AAA T AA T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAGAAAAA T AAAAA T - AC T T AGAGA T T AA TGAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T - - - T AAGGACAGCAA T - AGT AAA T AAA T T T AA T T T A T T AAA T C T AACAC T C T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA - C T A TGGT T AA T T AA T AGA T AAAGACAACAACAAAAA T AAA T AAGT ACAGCAA T - AGT AAA T AAACAAA T CA TGT T A T CA T A T A T AAAAAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T A TGGT T AA T TGT CAGACAAAGACAACACC T AAAA T AAACAAGGACAAAGAA - A T CA T AAAA - - - - - - - - - TGT AA - CAGAAAAA T AAAAA T A
T T T - - AAAAAA T T AAAAA TGT A T T A T T T - - A TGGTGAA TGAAC - GGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACACGAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AA T ACA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA - - AACAAGAA T AGCAAC - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAGT A T T AGACAAAGAAAACA T CAAAAA T AAACAAGT ACAGCAAGC - - - - T A TGAAAGAAA T T T TGT T T AAAAA T T A T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT A T AC T A T T AAACAAAGACA T AAAAAAA T A T AAACAAGGACGGCAA T - - - - - AGT AAA T AAA T T A - - A T - - A T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAAC T AAACGAA T AAACGAGT ACAA T A T T - - - - - - ACAA - - - - - - - - - T A T T T AAAACACAA - - - - - - - -
A T C T T AGCGAA T T AAAAA T A T A T T A T T T AAA TGGTGAA TGAAC TG - A T CC T T AAAA T A T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAACA T AAACAAGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T AAGACAAAGACGACAA T AAAAA T AAACAAGGA T AGAAAA - ACAAGAGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT AAA T T A T T AAACAAAGACAAAAACAAAAA T AAACAAGGACGGCA T T TGGT AAA T AAA T CA T T A T T T T T A T A T T AAACA T TGT AAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T A TGGT AAGTGA - - AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - - - - - AA T AAA T AAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CAAAA T A T T - A T AA T A T A T A T T A T AAA TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T - - - - AAAGACAACA T CAAAAA T AAACAAGT ACAACAA T - A T TGGACAGAGAACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - AAAAAA T T AAAAA T A T A T T A T T T - - A TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAA T A T T AGACAAAG - - AACAACAAAAA T AAACAAAAACAACAA T - - - - - AGCAAACCAACCA - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAC T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT T CAGCAAG - - - - - T A TGAAAGAAA T T T TGT T T AAA T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACACCAAAAA T AAACAAGT ACAGCAAA - AGT AAGT AAA T AC T A T T - - A T - - ACAGGGT AAA TGAGT T A
T T T - - AAAAAA T T AAAAA TGT A T T A T T T - - A TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T C T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACACGAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AA T ACA T T T A
A TGT T CGAGGAC T - A T AA T A T A T T AA T T CAA TGGTGAA TG - - - - - T A T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - - - AAGACAGGAA - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAGA T AAACAAGT A T AGCA - - - AGC TGA T CGA TGGC TGA - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAA TGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - A TGAGA T AAA - - - - - - - - - CCACA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAC T A T T AGACAAAGACGACA T T AAAAA T AAACAAGGACAAGT AG - A - AA T ACAGA T A - - - - - - - C T CAAAA T AAAAACAAAAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T AA T AGACAAAGA T AACAA T AAA T A T AAACAAGT ACAGCA T T - - - - - - A T T A T TGACGT T - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T TGT T AGACAAAGACAACA T C T AAAA T AAACAAGGACAAAAAA - AGT A T A T AA - - - - - - - - - T A T AA T T AGAAAAA T AAAAA T A
T T T T T AAAA TGT T AAAA T T A T T A T A T T T AAA TGGTGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T T TGT AAAA T AA T CA T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT AAA T T A T T AGACAAAGACAACA T CAAAAA T T AACAAA T ACAGCAAA - AGT AAA T AAGAAA T AA T T T ACAAGC TGAA T T A T CCAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAA T AAAAAGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAAG - AGT AAA T AAA T - - - - - - - - T TGAAA T AAA T AA T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT TGAC T A T T AGACAAAGACAAAAAC T AAAA T AAACAAGT A T AGCAA T T AGT AAA T AAA T T T T AAAGT T AAAA T T CCGTGA T C T AGA T A
T T T T T A T AAAA T - - AAA T T A T A T T A T T T AAA TGGTGAA TGAAC TGAC T CC T T AAAAAA T A T T T AC T T T C TGT AAAA T AACA T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGGT A T T T A T T AGACAAAGACGACAACAA T AA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAA T A T AAAA T T CC - - - - - - - - - AAA T A T CAGAGAC T
C T T T T AAAAAA T - - AAAACA T AA T - - - - AAAACGT CA T TGT A T T TGC TGT ACGAAA TGAA T A T A T C TGCCGCGCGGT AA T T T T - - - - - AGAAAAAAAA TG - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T CGACAAAGACA TGA T T AAAAA T ACA T T CC T AAAGCGA T - T ACAC T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAA T AAAAA T AAACAAGA TGAACA T A - TGCA T A T CGA T A T A T CG - - C T C T A T C T AGT AGT T CAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGA T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - A T AAAA T AAA T AA - - - - - - T T T A T A T AAA T AA T T AA - - - -
T T T T T AAAGTGT T A T A T A T A T A T T A T T T AAA TGA TGAA TGAAC TGGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT AAA T T A T T AGACAAAGACAACA T CAAAAA T AAACAAGT ACAGCAAC - AGT AAA T AA T TGGT AAA - - T AAGAAA T AA T AA T T C T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT CAA T T A T T AGACAAAGACAACAA T AAACA T AAACAAGGA T AGT AA T - - - - - AGCAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AAAGAA T T - CAA T CA TGA T AA T T AAA TGACCAA TGAGC TGAA T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T AC TGT AAAA T AAA T C T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - TGT AA T C T A TGA T T AA T T A T TGGAGAAAGAAAAC - - - AAAAA T AAACAAGA TGAACA T A - TGCA T A T CCA T A T A T CG - - C T C T A T T T AGT AGT T CAAA T A
T T T A T CAAAAAC T AAAAGT AAA T TGT T T T AA T AGAACA T T CAC T AAGCAAA T AAAAAAAA T T T A T T T CC TGAAAAA T AACA T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T AGAA T C T A TGGT T AA T T A T T AGA T AAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAACACGTGAGT T T T T ACCGAAAAAGAAA T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGTGAA T T T T T AGACAAAGACAACGA T AAACA T AAACAAGT ACAGCAA - - GGT AAA T A TGAAA T AC T - - AC TGGG - GT A T AA T T T A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGA T AA T T A T T AGACAAAGACAACAA T A T AAA T AAACAAGT A T AAAGA T - AGGAAA T AAAAAAAAA T - - C T T AAA T AAA T AA T T T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAA T AAA T A T T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA T AGA T T T T T T AAAAACAAAA T AA - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGT T AA T T T T T AGACAAAGACAACAACAAA T A T AAACAAGT ACAGCAA - - GGT AAA T A TGAAA T CC T - - AC TGGG - GGA T AGT T T A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T C T A TGGAACA T T T T T A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAAA T - AA T T TGT AGGT T A T T T T - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T T TG - T AAA T TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCCAA T T TGT A TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGTGAA T TGACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCCAA T T TGT A TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AAGAAA T T - ACAA T ACA T A - - - - AAA TGGTGAA TGAAC TGAC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AGCGT T T T T T AAAAACAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AAA T A T T AGACAAAGA T AACAACAAAAACAAACAAGGACAGT A T C - T T T AGA T CA - - - - - - - - - - TGACA T ACAA T AGAC T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T C T A TGGT T AA T T AGGT AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT CAA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T C T A TGCA T TGA TGGACGAGTGT T T AAA T AGT AA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAACCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACAGT - AC T AAACAA - - - - - - - - - - GT T T T TGC T A T AA T T T AGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T A - T T A T T AGACAAAGACAACAA - AAAAA T AAACAAGT ACAACAA T - - - T AAA T AAA T AAAA T AA T A T T T AAAGGACAA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT AAA T TGACA T T T AAAGACGCAA - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCCAA T T TGT A TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T A TGGA T AA T T A T T AGACAAAGACAACACCAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T TGT T AAA T AC - - - - - - - - - - T T T AA TG - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGA T AACAACACAAA T AAAAAAGT A T AGCAA T - ACC TGACGGTGGT AA T C - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT AAAAAA T T AGAGACA T A T CCGT T AAA TGGTGAA TGAAC T TGC T CC T T AAAAAA T A T T T A T T T T C TGT AAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T T T AA T C T A TGGGT AA T T A T T AGACAAAGACAACAACA T AAA T AAACAAGT CCAGT AA T - T T T AAAA T T AAAA T ACGA T T T T T AAAGTGAAA T CGA TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGG - T AA T T A T T AGACAAAGACAACACCAAAAA T AAACAAGT A T AGCAA T TGC T AAA T AA - - - - - - - - - - T T T AA T A T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAA T AAAAA T AAACAAGT ACA T T T T T - TGTGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T C T A TGGT T CAAAAAAAAA T AAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCAA T - - - - - - A TGA - - - - - - - - - - T T C T T T CACA T AG - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - A T T AAA T AAAA T AAA T T - A TGAAA T CAAACAC T C T AGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T T A TGGT T AA T T A T T AGACAAAGACAACACCAAAAA T AAACAAGT ACAGCAA T - AGT AAA T AAA T AA TGC T - - T T T AA T T A T A T AAAAA T CGGA
T T T T C T A T AAA T TGAAAA TGT AC T AC T T AC T CGGC T AACGC T C - GGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAAAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T T AGAGAAAGACAACAACAAA T A - AAACAAGT ACAGCGGT - - - - - GGT AAAGAAC T T C - - CC T T A T - AAA T AA T CAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGT T AA T TGT T AGA T AAAGACAACAA T AAAAA T AAACAAGT ACAGC T A T - AGT AAA T AAA T AA T T T A - - A TGT AAA T AGT AC - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T C T A TGGT T T A T T A T T AGACAAAGA T AACAACAA T AA T AAACAAGT ACAGCAA T - AC T CAA T AAAAAA T ACAC T T T T T AAAC TGTGA T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T A TGGT AAA T T A T T AGAGAAAAACAACAACAAAAA T AAACAAGT ACAGCGGT - - - - - GGT AAAGAAC T T C - - C T T T A T AAAA T AA T CAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T A TGGC TGA T TGT T AGA T AAAGACAAAAAC T AAAA T AAACAGAGACGAAAA T TGGCGAAAAAAAAACAC T - - T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T C T ACGGA T A - - - A T T AGACAAAGACGAC T A T AAA T AC - - - - - - - T AGAA TGA T T AA T AAC T AAAAAAAAAA - - GT AAAA T AAACAA T C - - - - - -
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TE: rnd_5_family_8361.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: 6531bp; fragments: 3635; full length: 0 (>=5877.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6531 bp
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TE: rnd_5_family_8361.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: 6879bp; fragments: 3444; full length: 0 (>=6191.1bp)
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TE: rnd_5_family_8361
 size: 4053bp; fragments: 2440; full length: 1 (>=3647.7bp)
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