
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6722
GCGA T T CCA T AC TGAAAGAA T TGGGAAGA TGCGCAAAAAGGTGT T AGTGC TGT T CACGCA T C T CA T T A T T CA T T T T T - T T T TGT T T TGT T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T C T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAGTGC TGT AC - - - - - - AC T CA T AAACAC T T A T AA T T T T T T T T T AAA T CGGCCAGA T TGA - - - - - -
AAGA T T T CA T - T T T AAA T T A T T T AA T AGT C T AC TGC - - - - - - - T T AACAGTGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T T TGTGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAA T T ACC T AA T T T T T T T AAAAGTGCA T T A - - - - - - - T AA
AAGA T T T CA T - T T T AAA T T A T T T AA T AGT C T AC TGC - - - - - - - T T AACAGTGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T T TGTGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAA T T ACC T AA T T T T T T T AAAAGTGCA T T A - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA - - - - - - - - - A TG - A - - - - - CGC T T T CCCGT T CAAAA T A T T T T AA T AAGGT TGA - - - - - - - - - -
AAA TGAACGT A T CAAAA T A T T T T AGGAAACACA T AAAA T A T T AC TGACA T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGA T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGCAA T AAACC - A T A T AA - T T A TGT TGTGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T C T T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGA T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGCAA T AAACC - A T A T AA - T T A TGT TGTGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T C T T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - A T T T A T T TGT T T A T T T T T T CCAAA T AA T T T C - A T T AAAA T TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - A T T T A T T TGT T T A T T T T T T CCAAA T AA T T T C - A T T AAAA T TGG
AAAGAA T CA - - T AAAAGT CCA T C T TGA T A T T AA TGT - - - - - - - - - C TGGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAC TGGT T T T A T - - - - - - - - - T TGAA T A TGCAA TGT AGT AGA T T T AA T T T T T T T C T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T A T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T A T T T T TGA T AC T A T T AA T T TG - - A T T AC T A T TGGGTGA T T T T AAA T AA T T T T - - T T AAAA T T AA
AAAAC T CCC T A T CAGCCGT CCAC T A TGGGT ACAGAC - - - - - - - - - GTGC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGTGC T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T A T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T A T T T T TGA T AC T A T T AA T T TG - - A T T AC T A T TGGGTGA T T T T AAA T AA T T T T - - T T AAAA T T AA
AGGAGGT T C T - CCAAGA T T T AA TGA TGAC T AAGT - - - - - - - - - - - CA T T T TGT T CACGCA T CCCA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAA T T TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - AA T CC T A TGAAGTGCCGTGACGT CC T TGT - - CCAAAA T - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T A T T T A T T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A TGCA T T C - - - - - - - - - C T CA T T T A T T T A T C T AGT AA TGC T AAAACAC T C T - - T T AAAGA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA T AGAA T C T AA T A T AA T T CGTGT T T TGC T T TGAAA T AAA T T AAAAACGGCAA T A T T AA - - - - - G
AGT AGA T CA T AC T AGAA TGCGA TGGT T T A T ACA T A T - - - - - - - - - ACC T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T CC T T T T - - - T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAACC T T A T A - - T A T A T T ACACAGGAA T AA T T A T T AG - CA T T T T CGAGCGA T TGT - - T T AA - - - - - -
AGGAGGT T C T - CCAAGA T T T AA TGA TGAC T AAGT - - - - - - - - - - - CA T T T TGT T CACGCA T CCCA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAA T T TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - AA T CC T A TGAAGTGCCGTGACGT CC T TGT - - CCAAAA T - AA
GGAC TGC TGT - T T AGAAA T TGC T T T T AGT TGC T CAG - - - - - - - - CCCGTGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCGTGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - TGTGC T A T CAGAGGT A T C T AAC TGAA T T T T A - - - - - - - T AA
GGAC TGC TGT - T T AGAAA T TGC T T T T AGT TGC T CAG - - - - - - - - CCCGTGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCGTGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - TGTGC T A T CAGAGGT A T C T AAC TGAA T T T T A - - - - - - - T AA
AAAGAA T CA - - T AAAAGT CCA T C T TGA T A T T AA TGT - - - - - - - - - C TGGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAC TGGT T T T A T - - - - - - - - - T TGAA T A TGCAA TGT AGT AGA T T T AA T T T T T T T C T A - - - - - - - - - -
AAAAC T CCC T A T CAGCCGT CCAC T A TGGGT ACAGAC - - - - - - - - - GTGC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGTGC T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA T AGAA T C T AA T A T AA T T CGTGT T T TGC T T TGAAA T AAA T T AAAAACGGCAA T A T T AA - - - - - G
GCGA T T CCA T AC TGAAAGAA T TGGGAAGA TGCGCAAAAAGGTGT T AGTGC TGT T CACGCA T C T CA T T A T T CA T T T T T - T T T TGT T T TGT T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T C T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAGTGC TGT AC - - - - - - AC T CA T AAACAC T T A T AA T T T T T T T T T AAA T CGGCCAGA T TGA - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T TGAA T T T TGT TGT AAA T AA - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T CA T T T AA T T AGTGC T AAC T T A - - A T CAAA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAACCACCACGC - - - - - - - - - GAAGT T T CAC T A T T AGGA TGGT T AGGT T AGGT AGT AC T AG - - - T AG
A TGA T T T T T CACAAGAGCCC T T T T T T ACA T AAA - - - - - - - - - - - - A TGT C TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGAAGA T C TGT CAGTGAGT CAA TGT AAAA T TGT T AAC T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAC T A TGAGG - A T A - - - - - - - - - - C T AGA T A T T T TGGT AA T C T AAC T AGC T A T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGAAGA T C TGT CAGTGAGT CAA TGT AAAA T TGT T AAC T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAC T A TGAGG - A T A - - - - - - - - - - C T AGA T A T T T TGGT AA T C T AAC T AGC T A T - - - - - - - - - - - -
AAAA T ACCA - - A T AGGA T T T - T T AAA T T T T T AGT A T - T AA T C - T T AC T AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AA T AAA TGGC T T CC T A T TGT T T T - - T T CAAA - - - -
TGTGTGC TGCAC TGT AC T T CGT T CGT TGA TGGGTGGGAAGT TGT T CC T T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACC T T T AGT AA - - - - - - - - - GCACAA T T AC T AC TGGGAC T AC T T T CGT C T T CGT - - T CAC - - - - - -
TGTGTGC TGCAC TGT AC T T CGT T CGT TGA TGGGTGGGAAGT TGT T CC T T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACC T T T AGT AA - - - - - - - - - GCACAA T T AC T AC TGGGAC T AC T T T CGT C T T CGT - - T CAC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA TGAGC T T T C - - - - - - - - - T AAAACAA T CAC T T AGT T CAGC T T CGA T A T CC T TGT T T AAA - - GAA
TGTGC T A TGT AAA T AAA TGC T A TGT T T T A T T AGTGT AAAA T A T - - T T AC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T T T T T T AC T AA T A T A T T C TGGAA T T A T T T T T A - - - - - - - T AA
AACA T CC T A T - AAAGGAGT T T CCGACGACCGCA T AGA - - - - - - CAACCGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - - - TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAACCGGGAA T AAA T AC T AA T CGGT A T T T AC T A TGCGGT CA T TGGAAA T ACC T T T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T A T T T T TGGT AA T A T T AA T T TG - - A T T AC T A T TGGGTGA T T T T AAA T AA T T T T - - T T AAAA T T AA
A T T ACACCA - - T T AAAAA T TGC T T AAA TGGGCA TGT - GT A T TGT T T T A TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - T T TGT T T T C T T T ACGTGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGT T TGAA T TGT T T TGAA T T A T T AC - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T C T CGCAACAGC T C T TGT A T AA T A T TGA T A TGCC T T ACA T A T T A T A T T A T T T TGGAA T AA T A T - - C T AAAC T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T C T CGCAACAGC T C T TGT A T AA T A T TGA T A TGCC T T ACA T A T T A T A T T A T T T TGGAA T AA T A T - - C T AAAC T - - -
GT CCC T A T A T CGCCAGAC T T T T TGCGGAA T AAA T AA - - - - - - - - - A T T AGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T T AGT A T T C - - - - - - - - - GCAGT T T AAC T ACCA T C T TGAGTGA T C T A T T T TG - - - - - - - - - - - -
AACACAACACACAGAACCCC T T T CC T AACC T CAAACA - - - - - - - - AC T AGTGT T CACGCA T C T CA T T T T T T T T T T T T T T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAC T AGTGAAAAA T A T T AAA T CGAA T T CGT TGC T A T A TGAA T T T ACC T T ACGCC - - - - - - - - - - - -
TGTGC T A TGT AAA T AAA TGC T A TGT T T T A T T AGTGT AAAA T A T - - T T AC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T T T T T T AC T AA T A T A T T C TGGAA T T A T T T T T A - - - - - - - T AA
AAGGC T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C - T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAGGGT A T CAAAAA T TGA T T A T C TGT TGCAA T AA T AAAAAAA T T AC T A T C T T A T A - CAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T TGAA T T T TGT TGT AAA T AA - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T CA T T T AA T T AGTGC T AAC T T A - - A T CAAA T AAA
AAAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T C T AC T T TGC T A T AAA T A TGGT AACCGT AAA T CA T A - T AA - - - - - -
AAAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T C T AC T T TGC T A T AAA T A TGGT AACCGT AAA T CA T A - T AA - - - - - -
AACA T CC T A T - AAAGGAGT T T CCGACGACCGCA T AGA - - - - - - CAACCGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - - - TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAACCGGGAA T AAA T AC T AA T CGGT A T T T AC T A TGCGGT CA T TGGAAA T ACC T T T T A - - - - - - - - - -
AAAA T ACCA - - A T AGGA T T T - T T AAA T T T T T AGT A T - T AA T C - T T AC T AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AA T AAA TGGC T T CC T A T TGT T T T - - T T CAAA - - - -
AAAGAAAC - - - CCAGAC TGGT T T AACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T T T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGAAAA T CAAC - A T A TGAAGT CAGCA T A T CCACA T AA T CCACA T AA T CCAAGAC T T - - - - - - - - - -
GT CCC T A T A T CGCCAGAC T T T T TGCGGAA T AAA T AA - - - - - - - - - A T T AGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T T AGT A T T C - - - - - - - - - GCAGT T T AAC T ACCA T C T TGAGTGA T C T A T T T TG - - - - - - - - - - - -
AAGGC T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C - T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAGGGT A T CAAAAA T TGA T T A T C TGT TGCAA T AA T AAAAAAA T T AC T A T C T T A T A - CAA - - - - - -
AAAA T TGCA TGC TGAAA T CCA T A T TGA T T TGGAGA T A - - - - - - - - GT T A T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT T A T T T T CA - - - - - - - - - T TGT T C T CAC T T T T AGAACC T T C T CAAAA T T T T T - - - - - - - - - - - -
AAAGAAAC - - - CCAGAC TGGT T T AACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T TGT T T T T T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGAAAA T CAAC - A T A TGAAGT CAGCA T A T CCACA T AA T CCACA T AA T CCAAGAC T T - - - - - - - - - -
A T T ACACCA - - T T AAAAA T TGC T T AAA TGGGCA TGT - GT A T TGT T T T A TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - - T T TGT T T T C T T T ACGTGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGT T TGAA T TGT T T TGAA T T A T T AC - - - - - - - - - - - -
T CACC T T T A T - C T AGAA T CCGAAAA T CAA T T AA T A T - - - - - - - - - T AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T AGGGTGT T AAA T A T T AACC T AA T A T T T T T A T AAAA TGC T T T CAGT T AACC T ACA - CAA - - - - - -
T CACC T T T A T - C T AGAA T CCGAAAA T CAA T T AA T A T - - - - - - - - - T AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T AGGGTGT T AAA T A T T AACC T AA T A T T T T T A T AAAA TGC T T T CAGT T AACC T ACA - CAA - - - - - -
AACACAACACACAGAACCCC T T T CC T AACC T CAAACA - - - - - - - - AC T AGTGT T CACGCA T C T CA T T T T T T T T T T T T T T T T - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAC T AGTGAAAAA T A T T AAA T CGAA T T CGT TGC T A T A TGAA T T T ACC T T ACGCC - - - - - - - - - - - -
AAAA T AA T AAA T CAAAA T A TGCAGGTGAACAGA T A T AAAA T TGTGAGAGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T - T T T - GT T T T C T T TGA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A T AC T - - - T A T A T T - - - T AAAAA T A T A T A T T A - - - - - - T T T AAAA T A T T A T CA T T AA T A T - - -
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 size: 6722bp; fragments: 395; full length: 26 (>=6049.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
50

10
0

15
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 6722 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_2690.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

 size: 7025bp; fragments: 389; full length: 23 (>=6322.5bp)
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 size: 470bp; fragments: 151; full length: 26 (>=423bp)
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