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T AAACA T T C T ACA T T C T ACGAC T - C T T AAAA T T T CC T T T - - - T A T A T T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AGTGT AGT A T A T AAAC T TGT AAA T A T AAAAAGAAGA T T AA T AA TGA TGA T
CGGACA TGT CCGGA T T T ACGGT TGGA T AA TGT T CCA T - - - - - AA T AA T A T TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T A T A T A T T A - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA
AGAA T T T T C T C T A - - - - - C T A TG - AA T AAC - - - - - - - T T T AA - - - - GT A T TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A TGT AGGT - - - - - - - AGT A T T T T CCCAAGAA T T A T TGAAA - - - - - - - - - -
AGAA T T T T C T C T A - - - - - C T A TG - AA T AAC - - - - - - - T T T AA - - - - GT A T TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A TGT AGGT - - - - - - - AGT A T T T T CCCAAGAA T T A T TGAAA - - - - - - - - - -
T T AACA TGTGA TGGTGA T - AA T T - AA T A T TGT T A T A T - - - - - - - A T - - - - TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAA T AAA T A T A - - - - - A T A T A T AAAAAAGCAAAA T AAAAAGTGAAAAA
T T AACA TGTGA TGGTGA T - AA T T - AA T A T TGT T A T A T - - - - - - - A T - - - - TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAA T AAA T A T A - - - - - A T A T A T AAAAAAGCAAAA T AAAAAGTGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAA T T ACAGT AGA - GA T T - AA T AAAA T T ACA T - - - - - - - ACA T AA TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AAA T ACGT A T A T A - - - - CGT A T T T T TGAAA T CAAAA T AAGT T CA T TGGAA
AAAAAGAGT T C TGA TGT A - - - - - A - - - - A T A T T A T A T - - - - - C T AAGT AC TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGAGT T C TGA TGT A - - - - - A - - - - A T A T T A T A T - - - - - C T AAGT AC TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T C T AGAAAACA T T T T CAGTGTGT AA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T TGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGACA TGT CCGGA T T T ACGGT TGGA T AA TGT T CCA T - - - - - AA T AA T A T TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T A T A T A T T A - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA
CAAAGGAA T T T T ACC TGA T AA T T AGT T AC T A T CGT AG - - - - - T T ACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAGTGT T T TGGTGT A TGA T T AAA T AA T C T TGT A T - T T ACCAACA T A T TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T T A T - - A T A T A - - - - - A T T T C T C T AAACAGAACA T T CA T CA T A TGAC -
- - - - TGT T C T T T A T T T T A T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AC TGT T A T T T A T A - A T A T A T A T A T A T AACAAA T A T A T T TGT AA T A TGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T AAA T CCACACGGAAC T CACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - - - A - - - - - GT T A T T T T A T CAGCAAGGT ACGT C T T T TGT AA
T AAAAAAA T T ACAGT AGA - GA T T - AA T AAAA T T ACA T - - - - - - - ACA T AA TGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AAA T ACGT A T A T A - - - - CGT A T T T T TGAAA T CAAAA T AAGT T CA T TGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACAGAACCCACGAAAAACGT AACAC T A T T T T AAA - - - - - - - T T AACCA T AGT AA T AAAAGAGT AAAAGT AGGT AAA
A T AAAA T A T T T T A T T T T A T AA T T AGT T T A T T T T A T T T - - - - - AAA T A T AA TGT TGCAGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA T T A TGT T T T C - - - - AAA T T T AC T T AC T TGAAAAA TGGGT TGAAAA T A T C T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AGA T T AAGA T A T - - - - GT A T T - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T CA TGT AACA
GACACA T T T T C T ACC TGGC T A TGAAACAACGT T ACACC T T T AGGGGGCAGTGT TGCGGC T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCAAAC - - - - - - - A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAC T T T C T ACA T T C T A T AA T CGAACAAAAA TGT T T - - - - - - - T TGT AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T A T AA T T AAGCAA - - - T A T T T T T T T AAGC T T T T T A T AAAGC T T A T T A T A
ACGA T T C T C T C T C T CGTGGAACAA - - - - - - - - T AACC - - - - - TGGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CA TGT CGAACA T T C - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AGA T T AAGA T A T - - - - GT A T T - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T CA TGT AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T TGGTGT CAA T A T AAA T TGA T AGC T T AAACAACAAC T TGAA T AGT AAAA T T
- - - - - - C T T TGT AC TGGGCAAC - - AACAAACCGACCC - CAACAAAAA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T AAAA T T T T C T A TGCAGT CA - - - - - - - - - - - - T C - - - - CA T A T T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - TGT T A T CA T CAAAGGC - - - - - - - - - T T A T AG - T AA - T AAAA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AA T AA T AA - - - - A - - - - T A T CC T C T A T ACGA T CA TGT AAA T AAAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTG - AACAA T A T CGT C T - - - - - GAAGA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACAAAAAACGT AACAGT CA T A T ACA - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGCAGC T T T ACGGT T CGGAA T T CAAAGAAAGT A T A T T - - - - AGACA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T ACAA T - - - - AA - - - CGT T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GA T T CACC T T T T T A T ACAGC T - - - T TGCA T CA T - - - - - - - - - T AA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A TGGGA T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T A T A T AACA T - - A - - AGT T T T T CCAC T CCAAAGGT CAA - - - - - - - - - -
T TGC T C T T T T CCC T T T T AGAA T C - CA TGT TGC TGT T T - - - - - GAA T C T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAC T A T AA TGAGACACA - - - - GCGCGT T T CGC T AACCA TGT T AGCA T CA T CAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT T C T A T T - - - - T T TGA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT T C T A T T - - - - T T TGA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAACGT T T T T T T C T C T T CAA TGAAA TGT T A T AA T AA - - - - - T A TGGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A TGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAACGT T T T T T T C T C T T CAA TGAAA TGT T A T AA T AA - - - - - T A TGGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A TGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T AAAAAACAACA T A T T - - - - GT T TGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA T T A T AAACACA T A T - - - T T T A T T AGT A T AA T AA T T A T A T T AGT A T A T T AACG
T CAAC T T CGT T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T A T T CGC - - - - AA - T T CACAA T AGCGGGAA T AAGT T AGGTGTGT CAACA
T T AACGT T T T A T - - - GTGTGGC TGAAGGAAA T T AAAG - - - - - GA T T A T AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - A TGT - - - - T C T T C T T T A T T T T T AAGA T T T TGA TGGT CAAACA
T T AGAA T A T T T TGAACGGT AA T T - - - - - - - - T T A TGT T - - - - T AAGTGC T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA TGC TGT T AAG - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAA T A T T T TGAACGGT AA T T - - - - - - - - T T A TGT T - - - - T AAGTGC T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA TGC TGT T AAG - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AA TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AA T A T AAAAGA T A - - - - AA T A T T T CGACAGACGACACCCAAAAAA TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AA TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAACA T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AA T A T AAAAGA T A - - - - AA T A T T T CGACAGACGACACCCAAAAAA TGACA
GAGA T TGACC T CGCCAAA T T A T CA - - TGACGCCGT T T T - - - - GAC T A T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT AGA T T AA T A T A T - AA - T C T CC T A T T T AACA T AAA T A T A T AA T A T A T T AAG
T AC T A T C T A TGT T A T T CGGAA T - - AA T AA TGT T A TGG - T T A - A TGCGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T ACAA - - - - - - - - A - - - - TGT CCC T T T CCC T A T CA T T T TGA T TGT CAAGT -
CAGC T T TGTGGT T A T A T A T AGT C - AAGAA - GC T A T AG - T AGA T A T AA T AGTGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A TGA - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T T T A T A T A T T AC T TGTGT CGA T AAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGGAAGGTGTGGT A T ACAA T A - - - - - - - - - - A T AC - - - - - AA TGA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAAA T AA T T T A - - - - T A T T T C T T T AA T AGA TGGAGAA T T AAAAAA TGA
- - - - - - T T T C T T TGT T TGGAGT - - AA T AGC T ACA T AG - T - - - A T AAA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T AA T AA T AA - - - - A - - - - T A T CC T C T A T ACGA T CA TGT AAA T AAAAAAA T A
ACGGT ACA T T T T A T T A T A T AAA T - - - T T CA T T TGTGT - - - - T T AA T A T A T TGT TGCGGT T ACGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T T A - - - - - - - - - - A - - AAGTGTGCCA T T AAAAAGA T T AA T C T ACGACA T
TGA TGACCA T ACGACGTGT AA T T - AA T A T T AC T A T A T - CC T A T A T CAC TGTGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAAA - - - - - - - - - - T AA TGT T T A T TGCACAAA T TGT A T T T C T C TGA T -
TGA TGACCA T ACGACGTGT AA T T - AA T A T T AC T A T A T - C T AAA TGT A T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A TGT T AGG - - - - A T - T T AA T A T T T T TGGT A T T AA T AA T AAAAA T T T AAAA
T T AA T ACC T T C T C T CGT T CAGT CAAA TGGT A T TGT CCA T T AACAGAGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA T T A - T A T TGAA T AC TGA T T T AC T T T T C T ACACA T T T AGT AGA TGAACC T CCA
T T AA T ACC T T C T C T CGT T CAGT CAAA TGGT A T TGT CCA T T AACAGAGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T A TGGAGT AA - AA T T AACCGAA T T AAA T AGAAAAC TGA T T AAAA T CAA
T AGT T T T CC T C TGT AC T ACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT ACAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGT T T T TGCC T A T AAGT CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CCACCAGCA T AA T A T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AGAAGT A T A T A T T T TGA T AAAC -
CCAA TGAGT CC TGT CGGGCAACG - AGAAGT A T CGT T C - - - - - CAACGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T T C T CGAA T A T T A - - - T T CA T A T T T ACAA T T T AGT TGCGT C T T CA T AAA
CCAA TGAGT CC TGT CGGGCAACG - AGAAGT A T CGT T C - - - - - CAACGT A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T T C T CGAA T A T T A - - - T T CA T A T T T ACAA T T T AGT TGCGT C T T CA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T - A T A T T CC T T A T A T - - - - - AA T C T T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T AAAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T TGGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAA T AAA T C T A - A - - GGA T T T T TGAGCGA T CAGT T CGGCAG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T - A T A T T CC T T A T A T - - - - - AA T C T T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T AAAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T TGGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T AAA T AAA T C T A - A - - GGA T T T T TGAGCGA T CAGT T CGGCAG - - - - - - -
T AAAC T T A T T C T TGGT C T AAA T T - GT CA T T A T TGT T C T - - - - A T ACA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T A T AACAAA T AG - - T T A T TGT CA T AAA T T T CAGT T AAA T T T CC T CCAA
T A - - - - - GT AA TGA TGAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AA TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T T T T T A T T T T A T T CA T AA T - - AA T AGT T C T A T C T - GT AAA T AAA T AC TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAA T C T T C T AC T T C T CAA T CGAGT AAAAGTGT A T - T T AA T A TGA T A T TGT TGCGGT T AAGC T C T CGGAC T ACAACGCCCCGCCCACGT AGAA T A T T C - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T A T T TGA T A T AG - - - CAC TGT A T T AAGCCC T A TGT T CACAGC T AAA T A
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TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400

20
0

40
0

60
0

80
0

10
00

12
00

14
00

16
00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400

0
10

0
20

0
30

0
40

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 433 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

ORF29

ORF1

ORF28

ORF27

ORF2

ORF26

ORF3

ORF25

ORF24

ORF23

ORF10

ORF4

ORF22

ORF21

ORF20

ORF19

ORF18

ORF17

ORF5

ORF16

ORF6 ORF7

ORF15

ORF14

ORF8

ORF9

ORF13

ORF11

ORF12

SAP Retrotrans_gag

zf

zf

Asp_protease_2

Spuma_A9PTase

RVT_1

RT_RNaseH_2 Integrase_H2C2

rve

Integrase_p58_C zf

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 50 100 150 200 250 300 350 400

ORF4

ORF1

ORF3

ORF2

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000
0

433


