
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6270
- GT T T C - - - TGC T TGT T C T AA T T T ACGT T AAAAC TGCA T A T AA T T AA - - A TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T A T T T A T T A T T T T T - - - AA T AAA T A TGT T TGAA T AAA T T T T T A T T T TGT T T T A T - - AAGAGT ACAA
- GT T T C - - - TGC T TGT T C T AA T T T ACGT T AAAAC TGCA T A T AA T T AA - - A TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T A T T T A T T A T T T T T - - - AA T AAA T A TGT T TGAA T AAA T T T T T A T T T TGT T T T A T - - AAGAGT ACAA
- - - - - - AA T T A TGCA - T AC T AAA T AA T A T T AAAC T AC T C T CA T ACAAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T AC T TGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAGT CCCAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T CC
- - - - - - AA T T A TGCA - T AC T AAA T AA T A T T AAAC T AC T C T CA T ACAAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T AC T TGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAGT CCCAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T CC
AGT C T CAAA T A T T T A T T CC T AAGTGT A T TGGC T C T AGT AA T AGT T AAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGT A T A T T AA T T T A T A T AACA T T - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGT A T A T T AA T T T A T A T AACA T T - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT T T TGAACA TGCGAAA T T A T ACGC T T CGGC T T TGAGCAAAC T AGG - - A TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAGAAA T AGAAAA T T T T AA T T T T T T TGT TGGA T AGA T AAA T T T ACC T T CGAA T AAA - - A T T TGTGT C T
- GT T T TGAACA TGCGAAA T T A T ACGC T T CGGC T T TGAGCAAAC T AGG - - A TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAGAAA T AGAAAA T T T T AA T T T T T T TGT TGGA T AGA T AAA T T T ACC T T CGAA T AAA - - A T T TGTGT C T
- - - - - - - - - - - - - T A - CAAAA T A T T CCA T AA TGC T CCCAACA T C - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T T AA T T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T AA - T TGT AA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T A T A T A T AAA T T A T T AAAGCGTGCA T T AGAAGT T T C T AGAGAACCA T AA T A T C TGG - AGA T T T T T T
AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A TGCCAA TGA TGACAGG - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T A T T CCAA T - T T - - - - AGACC T T T T T CACGT AAAAAAACGT CGCAAGTGT A T A T - - AGT AGT T T T A
AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A TGCCAA TGA TGACAGG - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T A T T CCAA T - T T - - - - AGACC T T T T T CACGT AAAAAAACGT CGCAAGTGT A T A T - - AGT AGT T T T A
AGT C T CAAA T A T T T A T T C T T AAGTGT A T TGGC T C T AA T AA T AGT T AAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT C T CAAA T A T T T A T T C T T AAGTGT A T TGGC T C T AA T AA T AGT T AAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T T AA T T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T AA - T TGT AA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T A T A T A T AAA T T A T T AAAGCGTGCA T T AGAAGT T T C T AGAGAACCA T AA T A T C TGG - AGA T T T T T T
- - - - - - - - - T A T T AA T T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T AA - T TGT AA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T A T A T A T AAA T T A T T AAAGCGTGCA T T AGAAGT T T C T AGAGAACCA T AA T A T C TGG - AGA T T T T T T
AAA T T T - - - T T T C T T - T T TGAAAAAAAGTGCGT CCAGT TGGC T T TGA T AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T A T T CCAACA T - - - - - - GT T T T A T T T T T CA T CGT A T AC T AC T TGCC TGTGA T T T - - AA T T A T C T AC
AAA T T T - - - T T T C T T - T T TGAAAAAAAGTGCGT CCAGT TGGC T T TGA T AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T A T T CCAACA T - - - - - - GT T T T A T T T T T CA T CGT A T AC T AC T TGCC TGTGA T T T - - AA T T A T C T AC
AGT C T CAAA T A T T T A T T CC T AAGTGT A T TGGC T C T - - - - - - - - - - - - - - - AGT - AA T ACC T AGT T A T T CAAGGCGGGG - - - - GGCAA T A TGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGA T A T A T AGACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGGGC T ACGA TGGTGTGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT C T CAAA T A T T T A T T CC T AAGTGT A T TGGC T C T AA T AA T AGT T AAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT C T CAAA T A T T T A T T CC T AAGTGT A T TGGC T C T AA T AA T AGT T AAAAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CGCAAGT T A T C T TGGT TGT T AC - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAG - AC T C TGC - - - - - - - - - GT T T T A T T T T AA TGAA T AAA T T AGTGT AGA T T A T T CA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CGCAAGT T A T C T TGGT TGT T AC - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAG - AC T C TGC - - - - - - - - - GT T T T A T T T T AA TGAA T AAA T T AGTGT AGA T T A T T CA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C TGGTGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C TGGTGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T T CGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T AC T A T CGAGGAAAA T AA T A T CAC T T T - - - - - - - - - T ACAGAC T AG
- - - - - - AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T T CGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T AC T A T CGAGGAAAA T AA T A T CAC T T T - - - - - - - - - T ACAGAC T AG
- - - - - - T AGT A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAACAA T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T AGT A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAACAA T AAACAAGGAAGT T A T CGTGGAAAC T A T AAAGCAAGT CCA
- - - - - - - - - - T T C T T - T T TGAAAAAAAGTGCGT CCAGT TGGC T T TGA T AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T T T AAA T A T T T A - T A T AAGA T AGT A T AA T T T T T A T T AC - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC TGGT T T AAA - - T - - - - - - - - AGAAA TGAAGCA T AAAAA T TGT T T C TGT A T T T T C - - AAA T A T T T CA
AGT T T T AAA T A T T T A - T A T AAGA T AGT A T AA T T T T T A T T AC - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC TGGT T T AAA - - T - - - - - - - - AGAAA TGAAGCA T AAAAA T TGT T T C TGT A T T T T C - - AAA T A T T T CA
- - T - - - AAA T A T T T - - - - - T AAAAAGGAAGA T T T T CGT AA T ACAGAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCAAC TGTGAA - - - - - T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC TGT T T T AAAA T T - - T A TGT C T AA T A T TGAAAA TGAAAAGT CGC T T T T C T CA T - - - - AAGAA T T T CA
- - T - - - AAA T A T T T - - - - - T AAAAAGGAAGA T T T T CGT AA T ACAGAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCAAC TGTGAA - - - - - T AA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC TGT T T T AAAA T T - - T A TGT C T AA T A T TGAAAA TGAAAAGT CGC T T T T C T CA T - - - - AAGAA T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAC T ACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACACAA T AAAAAC T - - - - AAA T A T A T A T T AAA T AAAAAAA T AAA - - CA T AAAA T CAAAA T T AA T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAC T ACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACACAA T AAAAAC T - - - - AAA T A T A T A T T AAA T AAAAAAA T AAA - - CA T AAAA T CAAAA T T AA T A T A T
- A T T C T - - - T CCC T - - - - - - T T A TGT C T T T T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACAA T AGC T T AAA - - - - - - - AAGT C - C TGT CGAGA T A T T AAA T CCCGT T AGT T C T T T T AAGT CAACGT T A
- A T T C T - - - T CCC T - - - - - - T T A TGT C T T T T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACAA T AGC T T AAA - - - - - - - AAGT C - C TGT CGAGA T A T T AAA T CCCGT T AGT T C T T T T AAGT CAACGT T A
- GT CC T - - - T A T T T - - - - - - C T C T AAA T CAC TGGC T A TGA T AGAAAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGTGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - T T A T TGGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAA - - - T TGCA - - - - - - - - AGT T T - T AA T T A T CGAA TGT AA T ACCACAAGA TGT T T CGAGTGGA TGGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT CCAA T TGT CCC T T CAGT C TG - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGT CCAA T TGT CCC T T CAGT C TG - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T T A T C
- GT CC T - - - T A T T T - - - - - - C T C T AAA T CAC TGGC T A TGA T AGAAAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGTGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA T T T AGTGA T T T T CGT CCAACAAGG - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAGA T A T T AAAA T T T T T AAGCCAC T CGCCAAAAA T AAAAA T ACGGGT CACC T A T T T - - - - - - - T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA T T T AGTGA T T T T CGT CCAACAAGG - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAGA T A T T AAAA T T T T T AAGCCAC T CGCCAAAAA T AAAAA T ACGGGT CACC T A T T T - - - - - - - T T T T C
AGT T T T AAACA T T T A T CC TGA T T TGT ACAGAC T CC TGT T ACGGGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACACA T T AAAAGT C T T - - - AC T A T A T C T CGGCAA T A T C TGT A T TGT TGT ACGACCA - - AA T AA T T C TG
AGT T T T AAACA T T T A T CC TGA T T TGT ACAGAC T CC TGT T ACGGGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACACA T T AAAAGT C T T - - - AC T A T A T C T CGGCAA T A T C TGT A T TGT TGT ACGACCA - - AA T AA T T C TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGT ACA T CGAA - - - - - - - - CAC T CCC T CGGAAAA T CACAACAA TGC T A T AAAA T T AAAAA T AC T C T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGT ACA T CGAA - - - - - - - - CAC T CCC T CGGAAAA T CACAACAA TGC T A T AAAA T T AAAAA T AC T C T AC
A T T T C T A TGT CA T TGT T AAAAC T CACC T T T A T T T T T C T - - - - - - - - - - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CA T T ACAAAAAACACAAC T T TGA T A TGT AAC T - - - - - - - - - - - - -
A T T T C T A TGT CA T TGT T AAAAC T CACC T T T A T T T T T C T - - - - - - - - - - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CA T T ACAAAAAACACAAC T T TGA T A TGT AAC T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T AC T T A - - CACC T A T T T T T T AAC T T T A T T CGA T AGAAA - - T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCA T T T TGA - - - - - - - - - CA T T C T CGC T T AAGAAAAAAA T CGT A T T T T AAAA T T CA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T AC T T A - - CACC T A T T T T T T AAC T T T A T T CGA T AGAAA - - T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCA T T T TGA - - - - - - - - - CA T T C T CGC T T AAGAAAAAAA T CGT A T T T T AAAA T T CA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAAA T C T CACCGGT T T T T ACA T AAAA - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCGT T T CGAAA T C T T T AAGT CAAGCGC T T T AAGGAGGA T CGTGA - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAAA T C T CACCGGT T T T T ACA T AAAA - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCGT T T CGAAA T C T T T AAGT CAAGCGC T T T AAGGAGGA T CGTGA - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CAA T
- - - - - - - - - T A T T T ACCGACAGGT ACCGCCA T T A T T A T A TGACA T T T - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T T AA TGT C T T T T C T T T A - - GGT CA T AA T T
- - - - - - - - - T A T T T ACCGACAGGT ACCGCCA T T A T T A T A TGACA T T T - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T T AA TGT C T T T T C T T T A - - GGT CA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T AA T T T A T T AACGAACACAA T T AA - - GTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T AA T T T AAAA T T T T T T A T T CGT T T CGT T AAAAACGA T AA T A T T AC T AGCC TGT AC - - A T TGC T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T AA T T T A T T AACGAACACAA T T AA - - GTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T AA T T T AAAA T T T T T T A T T CGT T T CGT T AAAAACGA T AA T A T T AC T AGCC TGT AC - - A T TGC T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGCGC T T T T TGTGAG - - A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCC T T C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - T A T T T AAAAA T T T T T A - GACAGGC T T T AGAAAAAAAAC TGAGGACACAA T A T CA T - - GT AA T T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - T A T T T AAAAA T T T T T A - GACAGGC T T T AGAAAAAAAAC TGAGGACACAA T A T CA T - - GT AA T T A T C
- - T T T T - - - CAC T T A - T AAA T AA T A T T T T A T TGGAAGCAA T A T T T A T - - GTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGT CAC TGAGA - - - - - - - AAA T T T C T AAAAA T AAA T AAAA T A T TGT AGT A TGA T T T A - C T C T A T T T AA
- - T T T T - - - CAC T T A - T AAA T AA T A T T T T A T TGGAAGCAA T A T T T A T - - GTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGT CAC TGAGA - - - - - - - AAA T T T C T AAAAA T AAA T AAAA T A T TGT AGT A TGA T T T A - C T C T A T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAAAA T T T T AAAAAA T A T T AAAA - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAAAA T A T AAAAA - - - - - - - AAAA T A T T AAAAAA T A T AAAA T A T T AAAA T AGGGGCCAAAGGAGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAAAA T T T T AAAAAA T A T T AAAA - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAAAA T A T AAAAA - - - - - - - AAAA T A T T AAAAAA T A T AAAA T A T T AAAA T AGGGGCCAAAGGAGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGGT A T C T CG - - - - - - - - AGA T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - TGT - T A T T C TGCAA T AAGGT CGCC T T T TGT ACAAC T AA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC - - - - - - GTGAACAA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - T CA T T A T AAA T T T T - - GGT C T TGT A T CGGAAGGTGAA T T A T T T CC TGGT T T T CC - - AACAA T T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - T CA T T A T AAA T T T T - - GGT C T TGT A T CGGAAGGTGAA T T A T T T CC TGGT T T T CC - - AACAA T T A T C
- - - - - - - - - TGT - T A T T C TGCAA T AAGGT CGCC T T T TGT ACAAC T AA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC - - - - - - GTGAACAA T T A T - - - - - - - - - - T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - T CA T T A T AAA T T T T - - GGT C T TGT A T CGGAAGGTGAA T T A T T T CC TGGT T T T CC - - AACAA T T A T C
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 size: 6270bp; fragments: 271; full length: 25 (>=5643bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
20

40
60

80
10

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6270 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_348.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_bc.fa_se.fa_rc.fa

 size: 6577bp; fragments: 219; full length: 22 (>=5919.3bp)
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 size: 339bp; fragments: 131; full length: 59 (>=305.1bp)
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