
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7516
CCAAGCC T A T AAAAGCAGAA T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - T AC T T CCAGGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAGGCA - - - - - - - TGAAA T - - - - C T T A T T T TGCC T TGA T A T T T T T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T TGCGTGAGT T A T A T T - - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGT AACACCA T T TGAA T - - - - - T C T T T AGT CCC TGAAAGT T T T TGAGT
T T AAGT A T T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - TGAA T AA T AAG - GT T ACACA TGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGCA T CGAG - - TGAAC T T A T A - - - - - - - - AAC T CACAAC T T T T T AGCA
T T A TGAAAC T TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAGT T A T A T TGTGT A TGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAA T T AG - T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGT CA T T CAACAAGT T AA T T CACGT C T T C TGAACGAA T T T - - - A T AGT T T T AGT T T CAAACGC TGAAAA T
CAAAACGT T CAGTGTGTGAGGCGAG - A TGCA T AA T AGAC - - A T A T AAACGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AACGT AGCA T A - - - - - - - - TGT AA T CA T T T A T A T T AAAA T T A T C T C T A T A
C T CAGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACA T A T - - - GAGAAGC T AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AG - - - - - - - - - - - AAAAA - T A T A - TGGT T T CCA T T T AAAA T A TGT CAAAA
T AAAAAAAGAAC T A T T T A T T C TGT T A - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T CCGGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CCGGT A T T AA T - - C T CAC T - - - - AA T A T T C T AC T T T T T AAA T T T T T AA TG
CCCAAC T CA T TGTGTGGT AGCGA - - - - - CGACGT AAGT C - - - AAGGCGGGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGGGGC T T AGG - - GAAG - - T A - - - - - - - - - - - AGT T AAAA T A T T T CA T AA
T T AAACAC T CGAAA TGA T A T T AAA - - - - T T ACAA T A T T T - - AA T T ACGCGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGCGT T T CAA - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - AA T - - - - - TGT T C T AAA -
T T AAC T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGAAAACCG - ACGT T T ACCGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T ACCGGT T AACGGAGAAAA T T A T A T T TGT T T CCA T T T AAAA T A TGTGAAAA
T T AAA T A TGT T C T A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T ACGTGAGT T A T A T T - - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGT AACGT T AA - - - - - - - - - - A T T AC T T T A T T T AAA - - GGTGT T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CACGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT T T C T T AAACAAAA T - - T ACCGC T T T AAGCCCCGAGT T T CA T AA TG
T AAAA TGGACGT T A T T C T AGGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A T AC T AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T AC T CAAACAA T CGT AGT T - - - - A T CA T T T AACAGT AA - - T C T T T T AGAG
T T AAAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAA T T T T T - - - - - - ACACGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T A T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CA T A -
CAA T AAAAA T T AAA T T AAA T AGT A TGA T T CGAAAAA - - - - ACA T C T T ACGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGACA T T T CAACCCAGTGAGGA T A T TGT ACCAAAA TG - T TGT AGCAC T AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAAACGT A TGAAA T AAACCGAGAA - A T C TGAGAGACGT - T TGT CGCAGT AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAGT TGACCGGA - T T AAA T T A TGT T CCC T A T AGC T TGA - - T T T T T T AAGT
- - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGGAAAGT T - - - A T T ACACCAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGGCAGT T AAAA T T TGGAA T CACG - - - - - - - - - - - - - - TGT T T ACGCGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAACA T A T T T AA T T AAGCAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - GT T T T ACAGGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAGGT AAGT AA - - C T AAAC T A TGT TGC T T AAAAGT T T AAA TGC T A T AAA T
T AAAACGTGC TGTGT T TGT C T T CAAA - - T T AAAA T A T C T T C T AGT ACACGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGAAAGT A - - - ACGCCGCGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAACA T T T A T AAA T AGA TGCGA T AA T CC TGT AAAAA TGCGT AGA T ACGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGT T T ACGC - - TGA T A T T A T AACAA T T T T T C T C T CAAAAA T T T CAGA T
T T AAA T A T T TGA T A T T AA T - - - - - - - - - T A T AAA T AA T C T A TGT T A TGC T AGT T A T A T - - - - TGTGTGT A TGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGC T TGACAACAAAAAAA T - - - - AAAA T T TGAAC T CAA T A T C T T T AA T AC
T TGAGT A T T T T A T AC T CCA T TGCACA - T ACA T AA T AAA T T T T T AGA T ACGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGCAACAAGAA T AAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGA T T
T TGAAAGA T T T AAAAACGAA T TGTGA - - - - - - - - - - - - - - GGAAGGAGTGAGT T A T A T TGTGT A TGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AG - - T T T AAAGAAAAAGTGAC T T TGT CA T T CAAAAAGT T AA T T AGTG - - - - - - - - - CGAAGT TGT T T T AAC T T TGA T C TGAAA - - - - - - - - - -
T TGAAAAGACGAAGA T AA - - - - AAGAGGT AGACAAACAC T - - - - TGTGTGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGTGT AAAAA T - - - - - - - - - - - - A T T A T T TGCCA T T T A - - T AGT T T A T A T
T T AAC T A T T CA T AA T T AAAAC T TGT AA T T T A T AAAAAAACC T T ACGCACGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGCGT AACA - - CAAAA T T AGAGAGCCGCCACC T CAAAACC T C T CAAA T
CCAAACGT A TGAAA T AAACCGAGAA - A T - - - - - - - - - - - - AAGAGACGTGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGGAAGGGGAA T T AAA T T A T A T T CCC T A T AGC T TGA - - T A T T T T AAGT
T AAAA T AAAAAAAA T ACCCGGC T A TGGGT TGAGAAACGACGTGT CGCAC T AGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAA T AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC T CGT T AAAAAGAGA T T - - - - T T T A T T T T AAGT C T AGA T A T CA T T AAC
T T AAGT AC T T T AAGT TGCAGC T A - - - - - GT ACAGA T T T T - A T CAAA T ACGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGTGT CGAG - - T A TGGT T A T AA T CA T T T T T T T T T AA - - CA T TGT AAAA
T TGAACGA T T T T A T A T ACGGT CAC T A - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T CA TGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGCAAAGA T - - - - - - - - - - - - C T TGT T T T - - - - - - - - - CA T A T T CAAG
T T A T A T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGTGGTGAGT T A T A T - - - - TGT C TGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T TGGTGT C T TGT T - - T AACA - - - - - ACCGT T T T T T A T T AAAA - - - - - - - - - -
T TGAGT AGGC TGC T T TGT AAA T T T AGA T T TGTGAAGAGACGT T AA T CACAAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - -
T TGACCAA T CCCAA T T ACAA T CACGA - T T T AGGAAAAC T T C T T ACACA TGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA TGA T T A T CAAAACGT T T T T CAA T - - - - - - - - - - - - GT CA T A TGTGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGTGT T T T AA T - - T AGAAA - - - - C T T T T T T TGCCA T CAGAAAC T T CGAGC
T AAAACAC T C TGTGCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T CGTGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGTGT AAA T - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T ACGGT CAAGCA TGT CAA TG
CAAAA T T T T T AAAAA T AAA - - - - - - - - - T T T T T AAA T T C T T TGAAACACGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGGT AAAGA - - T CA T A T AA T T C T CACC T TGT A T AA T A - CA T T T CAAA T
C T AAAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAAA T AA - - - T T T ACA T AAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CA T AG
T T T CA T ACA TGAGCA T AAAAA TGT CA - - TGT AAGAC T CA - TGAA TGCAC T AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC T CA T T - - - - - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - AA T CAAAAA T T T CCAAA T
T T AAAC T AA T AAAGA T A T A - - - - - - - - - T CAA T AAACAA - - T T T TGCGCGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T A T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGCGCGC TGGC - - CGAGA - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCAAA -
T AGGACC T T AGT AA T AA T AA T AAA T A T C T T A TGGAAGTG - GGAAGACA TGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGGAAAAGT AACAAA T C - - - - A TGAC TGAGGGT TGAAC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAAGTGAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGTGAA T CAAG - - TGAAA T AA T AA T CC T T CAGCCC T T A - - T A T T ACAAAG
T AAAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAAAA TGGT AAAAAAC T T T T T T A TGCGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGCGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA T A TGT AGCAC T T A T AGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACGC T AGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGC T CAA TGA - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T CGAA T CACAA T AAA T CGAA -
TGAAA T T T C TGAGAA T ACAGT T T T AAA TGT AAGT T AA T T - A T TGT AAGTGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGTGGA T T AAAAA T AAAA T T A T AAAGGT T T AGGT T T T AAA T T TGGCAAA -
T T T T A T A T A T A T T T T T A T A T A T AAGAA T T T AAGCAAAAC T T T A T CACCC T AGT T A T A T T - - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CCC T AGA T AAAAA - - - - - - - - - - A T T A T T AAA T A T A T A - - CACCC T AGGT
T T AAA T CGT TGT C T C T T CGT A T TGCA - - - - - - - - - - - - - - T T AGCACGTGAGT T A T A T - - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT - - - - - - - - CGAAGC - - - - C T AGT T T T - - - - - AAA T - - - - - - - - - -
C T AGGT AAC T T AAAAGT CGT T AAAAA - - T T AAAGAAGA T T A T AA TGCACAAGT T A T A T TGTGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGA T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACAAGT AA T A - - T AAAA T - - - - - CGT T T T T AAC T TGT AA TGT AACAA T A
T AAAGAAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA - - T AAAGT AACCA TGGGACACGC T AGT T A T A T T - - - - - - GTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T - T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGC T A T T T TGC T A T AAGT C - - - - AC T T C T T AGCA T AAAGAGGT C T CAAAC
T T AAA T CGT TGT C T C T T CGT A T TGCA - - - - - - - - - - - - - - T T AGCACGTGAGT T A T A T T - - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T - - - - - - - - - - T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGCAAAGT AA T CACGGT - - - - CCAA T T T T T A T T A T AAA - - - - - - - - - -
A T T AA T AGT T TGT TGTGTGT AGTGAAA T T CAAGTGT AAA - AAGTGCCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAC T T CCCGT CCCAAG - - - - - - - - - -
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 size: 7516bp; fragments: 521; full length: 41 (>=6764.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

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 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7516 bp



0 2000 4000 6000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_580.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7816bp; fragments: 522; full length: 40 (>=7034.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

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 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

TE: ltr_1_family_580
 size: 4644bp; fragments: 354; full length: 17 (>=4179.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

40
60

80
10

0
12

0
14

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4644 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

ORF1

ORF11

ORF3

ORF10

ORF2

ORF9

ORF5

ORF4

ORF8

ORF7 ORF6

Retrotrans_gag RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

Baculo_F

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 1000 2000 3000 4000

ORF2

ORF8

ORF1

ORF7 ORF3

ORF4

ORF6

ORF5

Retrotrans_gag

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 7000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000

4500


