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MSA length = 5176
TGC TGC T TGGT AGAA T - - - - - - A TGT T CA T AAAAA T A T A T A T AAACC T T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCAGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - AA - - - - T C T T TGA T T ACAA T ACAGA T T T T ACAGGT T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T T ACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - T AAAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAA T CCCGAACAGGT T T T - - - - - - - - - GT AG - AGT AAACGGGT T T AAAAA - - AC T T T T T T T C
T A - - - - - - - - - - - AA - - - - T C T T TGA T T ACAA T ACAGA T T T T ACAGGT T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T T ACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - T AAAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAA T CCCGAACAGGT T T T - - - - - - - - - GT AG - AGT AAACGGGT T T AAAAA - - AC T T T T T T T C
T AA T ACAAA T - AAAA T - - - - - - A TGAAAA T AGAACA T ACA T A T ACA T TGC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA T TGCA - - - - - - - - - - - - - ACA T CAA T AAAAA T T TGAC T T AA T AA T CAC T
T AA T ACAAA T - AAAA T - - - - - - A TGAAAA T AGAACA T ACA T A T ACA T TGC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA T TGCA - - - - - - - - - - - - - ACA T CAA T AAAAA T T TGAC T T AA T AA T CAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT TGC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - T T A T - - A T T AA - CACCCGAGGAGT T T AGC - - - GA T T ACA T T T
T A T T AGACC T CAAAA T T AGT A T T T AAA T T T AAAA T AC T CAGCA T ACAACA TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCAAACACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T AAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - AAAAGT ACGAGA T T T TGC TGTGAAGA T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T CAAGT TGT A T A T T AAAGA T AGGTGACGT CAGAGA T T AA T T T T AAA T
GGA T CCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAGCA T T T AC T CGTGGGC T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGAGGCAACC T CACAA T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGC TGT T TGT T - - GA T A T C T C T C TGA T CC T CAGCCGT CGGT A T CCCAGT C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACACAGT C T A T C T A TGTGT TGAACAA T AA T AGT T A T AAAA T C TGAA T T CCAGT
GA T T T T AGT A - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGT CAAAAGGT AC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGT ACG - - - - - - - - AA T AA - AGGT A T AAAA T T TGGT AA T T AAGT T CGT T T
GA T T T T AGT A - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGT CAAAAGGT AC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGT ACG - - - - - - - - AA T AA - AGGT A T AAAA T T TGGT AA T T AAGT T CGT T T
T AGT CAAAA T T - - - - - - - G - - - CAAAGT T T T A T A T - - - - - - - - - A T T T T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - A T T T - - - - - T CA - - - T T T AGAAAAGT T TGAA T TGAA T T T CAA T C
T AA TGT T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T A T A T T T T ACACGCGC T AAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGC TGT TGA T - AGAA T AAGT C T AAAAC T T T T AGA T T TGGT T CAGGT AA T C TGT T AGGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CGCA T T CA T T TGTGTGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACA T AA T CC - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAAGGAAGCAAAGA T T AA T C T CAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT TGC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - T T A T - - A T T AA - CACCCGAGGAGT T T AGC - - - GA T T ACA T T T
T T AGT AAC T A T AAAA T - - GT C T A TGGC T CC T AAA - - - - - - - AACC TGA T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA TGA T T TGT A T A T A TGTGAAGAAAAAGAAACCC T T CAGA - - AA T T T T AC T T
T T AGT AAC T A T AAAA T - - GT C T A TGGC T CC T AAA - - - - - - - AACC TGA T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA TGA T T TGT A T A T A TGTGAAGAAAAAGAAACCC T T CAGA - - AA T T T T AC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAAA T TG - - - - - - - - - - - - - ACA T AAA T AAAAA T T AAGT TG - - - - - - - - - -
T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGGAAA T T T C T CGCAAAA T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AAA T - - - TGT - - - - T T CCGGT C T A T TGCCAA T T ACCAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T CAC T AC - - - - - A T A T T TGT A T T T T C TGT A T T TGT TGGGCGGT A T A TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - A - T A - - CACC TGAGAAGC T AA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGACAAAA T T ACAA - - - GA T T T T AA T C
TG - GCAA T A T T AAAAAA TG - - - CCGAA TGT T AAA T C - - - - - GAAA T AGAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGACAAAA T T ACAA - - - GA T T T T AA T C
TGC TGAAGAC - AAAGT - - - T T C - - - - GT CCAACGTGCAGT T TGGCCGGT C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGACAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACACGGT CG - - - - - - - - - - - - - ACAGAA TGAAGT T C T T AA T T AACA T TGAGT C
T A T T C T T C T T T - - - - - - - - - - - C TGAGCGT AGGT T ACC T A T T A TGA TGTGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T TGA T T AAACCCCGAACAA TGTGT - - - - A T A T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGACA T CGAAAGA TGGT T A T TGACGGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGAAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGAC - - - - - - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGACA T CGAAAGA TGGT T A T TGACGGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGAAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGAC - - - - - - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAA T T T T T CGCC T CGGCAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGGCACC - - - - A TGT - - - - - ACAAC T AAAA T A TGC T CACGT A T T T CCGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAA T T T T T CGCC T CGGCAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGGCACC - - - - A TGT - - - - - ACAAC T AAAA T A TGC T CACGT A T T T CCGGT A
TGGT AAAAA T - - - AA T A T - T CCC TGA T CC T T AGA T T ACA T T AGT CC T A T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AGCAAA T TGGAGA - - ACA TGT AGC T
TGGT AAAAA T - - - AA T A T - T CCC TGA T CC T T AGA T T ACA T T AGT CC T A T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AGCAAA T TGGAGA - - ACA TGT AGC T
T A T T C T T T AC - - - AA - - - - - - - ACA - - - - - - AAA T A T - - - - - - - - - - - - T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T A - - - - GT T T A - T T A T T AAACCCCGAACACA - - - - - - - - - - - - - - T AA - CA T T AAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CAGC T T T - - - - - T TG - - - T TGAC T A T TGGA T - - - - - - - AAGA TGCC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA TGCC TGT T T T T A T A T T AA - AA T AAAAA T AA T TGT AAC - - AGA TGT AACC
TGT T CAGC T T T - - - - - T TG - - - T TGAC T A T TGGA T - - - - - - - AAGA TGCC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA TGCC TGT T T T T A T A T T AA - AA T AAAAA T AA T TGT AAC - - AGA TGT AACC
T AA T A T AAAC - AAAA T - - - - - - T T AA T T T T AAAA T A T AC T T CA T AGAA T C TGT T AGGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGAA T CCA T C T ACAA - A TGAACGAGAACAAAA TGTGCAA T T - - - - - - - - - -
T AA T A T AAAC - AAAA T - - - - - - T T AA T T T T AAAA T A T AC T T CA T AGAA T C TGT T AGGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGAA T CCA T C T ACAA - A TGAACGAGAACAAAA TGTGCAA T T - - - - - - - - - -
CGT T T AAGA T TGAAACA T - - - - GTGAC T TGT AGAGGGT AAGCAAAAGA T A TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T ACGT T T A T - - A T CAGGCAGT AA TGAGA T T T T TGA T T AGT A T CGGGC
CGT T T AAGA T TGAAACA T - - - - GTGAC T TGT AGAGGGT AAGCAAAAGA T A TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T ACGT T T A T - - A T CAGGCAGT AA TGAGA T T T T TGA T T AGT A T CGGGC
T A T T C T AC T C T - - AA - - - - T C T CCAA T T T T T A TGTGT A T AACACCAAGT T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAAGT T T - - - - - - - - - T T AA - GGT TGA TGAA T T T CAAA - - - - AA T T T C T T C
T A T T C T T C T T T - - - - - - - - - - - C TGAGCGT AGGT T ACC T A T T A TGA TGTGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T TGA T T AAACCCCGAACAA TGTGT - - - - A T A T A TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T C T AC T C T - - AA - - - - T C T CCAA T T T T T A TGTGT A T AACACCAAGT T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAAGT T T - - - - - - - - - T T AA - GGT TGA TGAA T T T CAAA - - - - AA T T T C T T C
T AA TGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T A T A T T T ACCAAA T T T AGAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T T AGT TGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA T AGAGGA T T T A T A T AA T AA - AAACAA T AAGAC TGACCAA TGA T T A T C T T T
- - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - AAAAGT ACGAGA T T T TGC TGTGAAGA T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T CAAGT TGT A T A T T AAAGA T AGGTGACGT CAGAGA T T AA T T T T AAA T
CGGT T A TGAA T - - - - - AGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - A T CAA T AAGGT TGA T AC TGGGA T T T T T T T
T T T T C T A T AA - - - - - - A TGT C TGCAA T T T T CGAA T - - - - - - - - - - - TGGGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGGAAAACAA T AA - - - - - - - - - - - - -
T T T T C T A T AA - - - - - - A TGT C TGCAA T T T T CGAA T - - - - - - - - - - - TGGGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGGAAAACAA T AA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAGAAA - - T C - T TGA T T T T T AAAGT A T AA T C T CGGC T AC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAA T CCCGAACAGC T AC T - - - - - - - - - T TGA - AGAAAA T AAA T T T T T T A TGT T A T T TGCA T T
TGC TGT TGA T - AGAA T AAGT C T AAAAC T T T T AGA T T TGGT T CAGGT AA T C TGT T AGGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CGCA T T CA T T TGTGTGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACA T AA T CC - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAAGGAAGCAAAGA T T AA T C T CAAGT
TGC TGCCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGGAGGC T ACA - - - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAAAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACA T ACAA T AC T AA T A T A T TGG - AAGT TGCAAAGC TGGT CC T T AAGACCAA T C
TGC TGCCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGGAGGC T ACA - - - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAAAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACA T ACAA T AC T AA T A T A T TGG - AAGT TGCAAAGC TGGT CC T T AAGACCAA T C
TGC TGAAGGCC - - - - - - - - - - - - - - - CACCAAAA T CA TGT C - - - - - - ACC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA TGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T A T A T T T ACCAAA T T T AGAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T T AGT TGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA T AGAGGA T T T A T A T AA T AA - AAACAA T AAGAC TGACCAA TGA T T A T C T T T
- - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - CCGA TGA T T AAA T A T TGC - GGGA T - - - GTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T CAGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGA - - - - - - - - - - - - T T AA - CAAAAGGAAAGA TGGCGC - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - CCGA TGA T T AAA T A T TGT - GGGA T - - - GTGT T AAGGA T T TGAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T CAGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGA - - - - - - - - - - - - T T AA - CAAAAGGAAAGA TGGCGC - - - - - - - - - - - -
T AA T T C T AA T - - - AA - - - - - - - A T AAA T C T AAAA T AC T T C - AA T AC T AAA TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAA TGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T ACCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AA T AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACACACACC - - - - - - - - A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T - TGGCCAA T T
T AGT CAAAA T T - - - - - - - G - - - CAAAGT T T T A T A T - - - - - - - - - A T T T T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAAC - - - - - - - A T T T - - - - - T CA - - - T T T AGAAAAGT T TGAA T TGAA T T T CAA T C
- - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - T TGA T T CCAAAAA T ACGT T TGT AGT AC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGT AC T AA T T AA TGT - T T AG - CAGGAGAGA T A T T CAA T C T T A T T T T CAA T T
- - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - T TGA T T CCAAAAA T ACGT T TGT AGT AC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGT AC T AA T T AA TGT - T T AG - CAGGAGAGA T A T T CAA T C T T A T T T T CAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGAA T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - CGCA T ACGAAGT T TGACA T - AA T ACCCAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGAA T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - CGCA T ACGAAGT T TGACA T - AA T ACCCAC T
- - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - CCGA TGA T T AAA T A T TGC - GGGA T - - - GTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T CAGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGA - - - - - - - - - - - - T T AA - CAAAAGGAAAGA TGGCGC - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - CCGA TGA T T AAA T A T TGT - GGGA T - - - GTGT T AAGGA T T TGAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAA T CAGT AGGT T T A - T T A T T AAACCCCGAACAGGA - - - - - - - - - - - - T T AA - CAAAAGGAAAGA TGGCGC - - - - - - - - - - - -
T AA T T T T A T T TGAAA T TGT C T T A TGAGT T TGGAAAA T T C T A T A TGGCAAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T AA T T A T T AAACCCCGAACAGCAAGGA T T T A T C TGT TGAACA T T AGAGA T A T T A T CA T ACA TGC T CGT CA
T T T T T T T AGT T AAAAGGT TGT T - - - - GT CCAGAGT A T AAC T AGC TGGCAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - A T AAACGACGA T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGGCAGC - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT CAAGT TGCCAC T T ACA T T CGT T T
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TE: ltr_1_family_147.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5176bp; fragments: 307; full length: 17 (>=4658.4bp)
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 size: 5532bp; fragments: 335; full length: 0 (>=4978.8bp)
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TE: ltr_1_family_147
 size: 210bp; fragments: 134; full length: 121 (>=189bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200

12
4

12
5

12
6

12
7

12
8

12
9

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200

0
50

10
0

15
0

20
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 210 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

ORF1 ORF3

ORF7 ORF6

ORF5

ORF4

ORF2

DUF1759 DUF1758 RVT_1

rve

DUF5641

After 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
0

210


