
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10754
T T CGCC T T T T C T AAG - T T T A T T A T T CAAAGGA T T T A T T T T T AA - - - - - AC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA T T T T A T AAAA - AA T A T A T A T CA T T T T T T T T T T T A T T T T A T A T T TGT AC
A T CGGCC T TGT TGAGT T C - - - - TGTGGAACGCCAGACA TGGAG - T AA T AGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA T AGCCA T - - - - T TGGAAGT A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC
T CCCGT T T T T AGAAA - - - - - - - T A T AGCCCC T T T AAAA T AC T A - GTGT C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGCGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGT C T T T T T - - - - T T A T A TGT - CGT T T AAA T CACGT AA T A - - - A T T AGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGGAGGAA T CAGT A T CGGAGGGAGAA TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T TGT T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGC T AAAACGCGTGACAAGAA T T T T A T CGT TGCA T A TGAAC T T TGT T T ACAGA - - - - - - - - - - - GAA
T T T A T T T T T T T CACAA T T T AGT AGAAAAAACACAAC T T TGA TGCA T A T T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAA T T T AAGAGAGCCGAGC T T AGGCCAAAACGCGTGACAA T T T T T A T - - - - C T A T A T A T - AAA T T C TGC TGCAAA T T - - - - - - - - - AAA
T T T A T T T T T T T CACAA T T T AGT AGAAAAAACACAAC T T TGA TGCA T A T T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAA T T T AAGAGAGCCGAGC T T AGGCCAAAACGCGTGACAA T T T T T A T - - - - C T A T A T A T - AAA T T C TGC TGCAAA T T - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGGAGGAA T CAGT A T CGGAGGGAGAA TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T TGT T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGC T AAAACGCGTGACAAGAA T T T T A T CGT TGCA T A TGAAC T T TGT T T ACAGA - - - - - - - - - - - GAA
C T TGC T T T T T C TGGT T A T T AGT - - T TGAAAAC T T CA T C T T A T A - - - - GC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T CC T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAGC T T AC T - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T A T C T T A T - T T A T AC - - - - - - AG
A TGGAA T C T T A T AACA - - - - - - CGAAGAAAA T T CAA T A T A T A T - - - - GGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T CC T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAAGT AGT A - - - - - - - - - - - - - - GT C T T C T A T A T A TG - - - - - - - - - - - A T A
C T T CGCGT T C T T AAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T T C T T A - GGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T C T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAAA T AC T A - - AAA T T TGT TGTGGT AAAAAGT AACACC T T A - - - - A T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACA T T T T T T AAA - - T A T A T T T - T A T A T TGA T T T C - - - T T A - - - - - - - - ACA
T T TGAC T T T T T T - - - - - - - - - - C T T AAAAAGT CA T T T T T A T T T - ACGT A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - -
T T CGC T T T C T C T AAAA T T T A T T - - T CGGAAAA T T T T C T CC T T AA - - - - GT TGT AACGTGCCAAAGT T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT CC T ACA T - - - - - - - - - - T A T A T ACA T AC T T AAGCAA T A - A T A T CA TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T C T T T T T T T T T A T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA - - - - - - - - - - - T T A T AAA T - GGT T T T T ACCACA - - T TG - - - - - - - - - AA
- T CAC T T T T T A T AA - GT C T C T T - T AA TGAAAA T T T A T T T A T T AGT A T C T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAA T T T T A T A T AA T T - - - - AA T T AAAA T AC T T A T A T AC T A - - - - - TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC TGT AA - AAA - - - - - - - - - - - A T T C T A T T C T T A - - T T A T A T A T T TGGGT
T T CGCG - - - - - - - AAA T T CGT TGGT TGAAC T A T A T T CCAGT T A - T A - C T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC T TGCAC T TG - - - - T A T A T - - ACCC TGT A T A T A - - T T T T A T A T A TG - AA
C T T CGCGT T C T T AAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T T C T T A - GGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T C T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGT A T T T T T T - - - - - - - - - - AA TGGAACACCC TGT A T A T T C - T T C T AC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T A T AC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T ACGA T T AAA - - T A T T T A T - AAC T T T ACCGT T - - - T T - - - - - - - - - AAA
T T CGCC T T T T C T AAG - T T T A T T A T T CAAAGGA T T T A T T T T T AA - - - - - AC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA T T T T A T AAAA - AA T A T A T A T CA T T T T T T T T T T T A T T T T A T A T T TGT AC
AACA T A T T T CA T - - - - - - - - - - T T T T A TGAAAC T AAAA T T T T A - - ACAAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAACCA T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACAACA T AGAAA - - - - - - - - - - AA T T T T TGT CA T A - - - - - - - - - - - - - A T A
T T T ACA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AAAAA T A T A T ACAGGGTG - AAA TGT TGT AACGTGCGAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA TGTGACC - - - - T T A TGC T T - GA T T T T TGGCAAGT A - - - - - - - - - - - - GA
TGCA T T T T T T T CGAAA T T T AACGGT AGGT AGGT AAAGA T C T TGAAAAGC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAAC T CGTGACAAGC TGA T AAAAA - - - - - - - - AAA T A T T CC T AA T A T - GT A - - - - - - - - GGA
T T T T ACACA T T T AA T A T - - - - - AACAAGAAAGGGCA TGTGTGA - AA T T C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T A T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T T C T CAAA T AAAC T A T C T A T AAA T T T A T ACCA T A - AA T A - - - - - - - - AAA
T T TGCAA T T T C T AAAA T T T - - - - - T CAAAA T A T C T AC T TGA T AA - - - - A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAGT C T T TGC - - - - - - - - - - GGCAAACA T T T T T AAA TGT TGAGACGAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACGACGT TGAAAA - CC TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T ACGTGAA T
T CCCGC T CCCAAAAAAACAA T CAA T T AAACCC TGA TGA T AA T A - ACAA TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA TGGCCGAAAA T T A T C T A T - AA T T T T T ACCGAGT - T CA T AAA T T TGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AACCAAA T T T A T A T AA TG - GT A TGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA TGT T A T ACAAAC T A T TGA T - - GT C T T CA T T T T A - A - - - - - - - - - - - A T A
T T T AA T C T T TGA - - - - - - - - - - AGGAAGGAGT CCAA T A T AA T A - - - - - - C TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA T ACAC T C - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGTGGGT T A - T AGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T - T AA T T T AAAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T - AA T CC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGAACAC T T T - - - - - - - - - - - AC T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC T T T T T T - - - - T T AGACA T - AA T T A T T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CGC T T T C T CAAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T CC T T A - GGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CGCGT T C T T AAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T T C T T A - GGGGGT TGT AACA TGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C TGT CC T A T CAAAA TGA T T A T T AAAACGCC T T C T T T T T TGA T T AACGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T CC T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGC T TGACAAACGGGAAAAA T A T AC T TGT - AC T T T T CGTGGT A T - T CA - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T T T AAAA T T T T A - A T T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C - T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T AA T T - AAA T T A T C T A T - GA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
T T T AA T C T T TGA - - - - - - - - - - AGGAAGGAGT CCAA T A T AA T A - - - - - - C TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA T ACAC T C - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
T T CA T T T T T AGT - - - - - - - - - - - - T T A T ACGA T T AAAA T AAAG - T A T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T T AAA - - - - T TGT A T T T - AA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
T T CGC T T T C T C T AAAA T T T A T T - - T CGGAAAA T T T T C T CC T T AA - - - - GT TGT AACGTGCCAAAGT T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGT A T T T T T T - - - - - - - - - - AA TGGAACACCC TGT A T A T T C - T T C T AC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T A T AC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T ACGA T T AAA - - T A T T T A T - AAC T T T ACCGT T - - - T T - - - - - - - - - AAA
T CCCGC T CCCAAAAAAACAA T CAA T T AAACCC TGA TGA T AA T A - ACAA TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA TGGCCGAAAA T T A T C T A T - AA T T T T T ACCGAGT - T CA T AAA T T TGAGA
T T CGCG - - - - - - - AAA T T CGT TGGT TGAAC T A T A T T CCAGT T A - T A - C T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC T TGCAC T TG - - - - T A T A T - - ACCC TGT A T A T A - - T T T T A T A T A TG - AA
AACA T A T T T CA T - - - - - - - - - - T T T T A TGAAAC T AAAA T T T T A - - ACAAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAACCA T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACAACA T AGAAA - - - - - - - - - - AA T T T T TGT CA T A - - - - - - - - - - - - - A T A
T CCGGC T CGT C T AAGT - - - - - - T A T AGTGGAC TGT A T A T T T T A - T T AA TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T A T T T T T T T T T T A T T T AAAAGAGCCAA T C T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA TGT T AA - - - A T T ACAAAG - AA T T C T TGCGGCGT A - - - - - - - - - - - GGA
T T CACA T A T TGT AA - - - - - - - T A T TGGAAA T A T T TGAA TGAGA - CA T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T T CA T AAAA T T A T AAA T - T A T A T T T AA T AAA TG - - - - - - - - - - - AGT
CAGGGT T CCC T T AG - - - - - - - - AA T AA T AA T T CGTGT T CA T T A - T ACAGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACAGT C T T CCGAGT CC T T CGCA T AC T CCCA T T A T AC - - - - - - - - - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAA T A T CAC T T T TG - CCAGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C - T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAGGT T T A T - - - - T T A T AGGT AA T T T CC T C T T AA - - - TGA T AC T T T T AGA T
C T AAA T T CAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAAGT A T A T T A - - - - - - - TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAAGAGT T A - - - - T T A T ACAA - A T T T T T TGT T T T - - A TGA - - - - - - - - A T A
T T TGCAA T T T C T AAAA T T T - - - - - T CAAAA T A T C T AC T TGA T AA - - - - A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C - T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGAGGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAG - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - A T A T T T T T AG - - - - T T - T A T - - - - - - - T
- - - - A T T TGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T T A - T T T C T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AACCAAA T T T A T A T AA TG - GT A TGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA TGT T A T ACAAAC T A T TGA T - - GT C T T CA T T T T A - A - - - - - - - - - - - A T A
T T T AAA T T T T A T A T AA T T - - - - AA T T AAAA T AC T T A T A T AC T A - - - - - TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC TGT AA - AAA - - - - - - - - - - - A T T C T A T T C T T A - - T T A T A T A T T TGGGT
T T CGC T T T C T C T AAAA T T T A T T - - T CGGAAAA T T T T C T CC T T AA - - - GA T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T T T T AGT - - - - - - - - - - - - T T A T ACGA T T AAAA T AAAG - T A T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAAAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T T AAA - - - - T TGT A T T T - AA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T T T AAAA T T T T A - A T T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C - T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T AA T T - AAA T T A T C T A T - GA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
T CCGA T T T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGGCA T A TGA - T AACAGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T CGT T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACAGAA T T - - - - - - - - GCAA - AAAA T T - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - ACA
T T TGT CC T ACA T - - - - - - - - - - T A T A T ACA T AC T T AAGCAA T A - A T A T CA TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T C T T T T T T T T T A T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA - - - - - - - - - - - T T A T AAA T - GGT T T T T ACCACA - - T TG - - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAACC T CC T ACAAACCA - T AGAC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T A T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGAC T T A TG - - - - T AA T A T AG - CA T CC T T CAA T AA T A - - - - - - - - - - - T T T
T CCAGT C T T TGC - - - - - - - - - - GGCAAACA T T T T T AAA TGT TGAGACGAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACGACGT TGAAAA - CC TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T ACGTGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C - T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AA T A - - GT - - A T A T T TG - - -
CAGGGT T CCC T T AG - - - - - - - - AA T AA T AA T T CGTGT T CA T T A - T ACAGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACAGT C T T CCGAGT CC T T CGCA T AC T CCCA T T A T AC - - - - - - - - - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGAACAC T T T - - - - - - - - - - - AC T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC T T T T T T - - - - T T AGACA T - AA T T A T T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAAA T AC T A - - AAA T T TGT TGTGGT AAAAAGT AACACC T T A - - - - A T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACA T T T T T T AAA - - T A T A T T T - T A T A T TGA T T T C - - - T T A - - - - - - - - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGAAGAC T CCAGGACA T A - AGA TGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C TGT CC T A T CAAAA TGA T T A T T AAAACGCC T T C T T T T T TGA T T AACGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T CC T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGC T TGACAAACGGGAAAAA T A T AC T TGT - AC T T T T CGTGGT A T - T CA - - - - - - - - AAA
C T AAA T T CAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAAGT A T A T T A - - - - - - - TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAAGAGT T A - - - - T T A T ACAA - A T T T T T TGT T T T - - A TGA - - - - - - - - A T A
C T T CGC T T T C T CAAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T CC T T A - GGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCGGC T CGT C T AAGT - - - - - - T A T AGTGGAC TGT A T A T T T T A - T T AA TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T A T T T T T T T T T T A T T T AAAAGAGCCAA T C T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA TGT T AA - - - A T T ACAAAG - AA T T C T TGCGGCGT A - - - - - - - - - - - GGA
T T T T ACACA T T T AA T A T - - - - - AACAAGAAAGGGCA TGTGTGA - AA T T C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T A T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T T C T CAAA T AAAC T A T C T A T AAA T T T A T ACCA T A - AA T A - - - - - - - - AAA
T ACGCA T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - AAGGACAAA T A T A T AGAGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T TGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C T AAAA - AC TGAA TGCA T T T T A T CGT CA - - T T A - - - - - - - - - T A
T T CA TGC T T A TGAA - - - - - - - - CAAGGAAA T T T T TGT A T T T CG - ACACAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACACA TGG - - - - A T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - AAA
T CCGA T T T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGGCA T A TGA - T AACAGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T CGT T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACAGAA T T - - - - - - - - GCAA - AAAA T T - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - ACA
T CCCGT T T T T AGAAA - - - - - - - T A T AGCCCC T T T AAAA T AC T A - GTGT C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGCGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGT C T T T T T - - - - T T A T A TGT - CGT T T AAA T CACGT AA T A - - - A T T AGAAA
T T CACA T A T TGT AA - - - - - - - T A T TGGAAA T A T T TGAA TGAGA - CA T AC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AC T T CA T AAAA T T A T AAA T - T A T A T T T AA T AAA TG - - - - - - - - - - - AGT
T T TGCAA T T T C T AAAA T T T - - - - - T CAAAA T A T C T AC T TGA T AA - - - - A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T C T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCA T T T T T T T CGAAA T T T AACGGT AGGT AGGT AAAGA T C T TGAAAAGC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAAC T CGTGACAAGC TGA T AAAAA - - - - - - - - AAA T A T T CC T AA T A T - GT A - - - - - - - - GGA
T T CA TGC T T A TGAA - - - - - - - - CAAGGAAA T T T T TGT A T T T CG - ACACAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACACA TGG - - - - A T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - AAA
T ACGCA T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - AAGGACAAA T A T A T AGAGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T TGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C T AAAA - AC TGAA TGCA T T T T A T CGT CA - - T T A - - - - - - - - - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGAGGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAG - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - A T A T T T T T AG - - - - T T - T A T - - - - - - - T
T T TGAC T T T T T T - - - - - - - - - - C T T AAAAAGT CA T T T T T A T T T - ACGT A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGC T T T T T C TGGT T A T T AGT - - T TGAAAAC T T CA T C T T A T A - - - - GC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T CC T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAGC T T AC T - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T A T C T T A T - T T A T AC - - - - - - AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T A T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGAGTGT T T AGA - - CGTGT A T - AA T T CCGGT CCC - - - GT A TGT T C T T C - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - A T T T T T T T T T A T T T AAAAGAGCCAA T C T AAGGCCAAAACGCGTGACACC T T C T T T AGAA T AACACA T AGA T C T CGT CGCGA T - T TG - - - - - - - - C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T - - - - - - - A T AA - GA T A T A T A - A T A T T T T T T T - - - - C T T T A TGT T T C - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T C T T C T T - - - - - T ACA T A T - A T T T T T T T TGGT A T - T TG - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCCAAACGCGT AACAGT C T T T - - - - - - - - - T A T A T A - GT T T C T T T C T T - - - T TGT AAA T T TGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T AA T T T AAAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T A T T T - - - - - - - AA T A T T T A - AC T T T T T ACGC - - - T T C T A T T T T T A - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T - - - - - - - AA TG - - - - - - - - - - CC T T T T T TGG - - - - T T - T A T AC T TG - - -
C T T CGCGT T C T T AAAA T T T A - - CGT CGGAAAA T T T T C T T C T T A - GGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCC - AAACGCGTGACAA - - - - - - - GT A - - T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
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TE: rnd_5_family_2256.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 10754bp; fragments: 946; full length: 34 (>=9678.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 10754 bp
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TE: rnd_5_family_2256.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 11056bp; fragments: 946; full length: 32 (>=9950.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2256
 size: 8186bp; fragments: 536; full length: 1 (>=7367.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 8186 bp
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