
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1432
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AC TGAGTGACAAAAGG - - - AGAACACC T A T A T A TGT T CA T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T ACAGGTGT T C T CC T T T T T T - GT CCC T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - GCCGA T T
T C T A T - - - GA T T CGAGT T AGGGGT T ACG - - - - - - - AAAGACGAC T T CA - - - - - A T A T AC TGAGTGACAA T AAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CA T - - - - - - - - - - AAA T C T T T TGAA T A T A T A T AGGT T T T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGTGT T T A T - - - - T T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T T TGT ACCAACA T T T AC T - T T T T T T AA T AAA - - - T A T CAGT AAA - - - - - T T A T AC TGAGTGACAAAGAAAGGAGAACAC - - A T A T A T A T T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T TGT CAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T C T - - T T T T T T A T A T TGA T T T A T T T T A T T C T C T AGT CA T AAAGGGGAA T C
- - - - - T AAA TGAAAAAACAAGC - T T TGT T TGGAGT - - - AAAGT ACC TGGT T ACA T A T AC TGAGTGA - T AAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGC T C T T C T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T - - - T AAGTGT A T A T T T AA T C T A T T TGT - - - - - - - - - - TGAAA T CAAAA T
GA T A T T T AAGCCCAGA T AAAAGAC T T T A T ACGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAAAACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - T AA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T T T CC T T T T T T TGT T AC T CAGT A T A T AA - - T AGCCACCAC T A T A T T AAGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT C - - - - AGT AAAACGT AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - GT CAAACGT - - - - - - GCA T AC TGAGTGAC T A - - - - - GGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AA - T C T T A TGAA T A T A T - - AGGTGT T C T CC T T T T - - - GT CAC T CAGT A T A T A - - - AAAGT AGT A T T AGACACC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T ACGAAC TGCAGAC T T AAAA T T C TGCC T AGC T - AA T A T AAAACAA - - - - - T T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAAAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGA T T A T A T A T AGGTGT T C T CC T C T T T T TGTGAC T CAGT A T A T A T - - T A T T T AAAA T T ACA TGA T T T C T T T T C TGGGT CGT CAAGGT AACGA
CAGT - - - - AA T T TGAAAC TGAAA T T T T T - - - - - - - - - - AACGAA TGTG - - - - - C T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACAC T T A T A T A TGT A T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T T T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CGC T CAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T AA T T T C TGGAACCAAA - A T T T TGT C T T A T AAGT ACGA T T T T A T TGAA T T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T A T T T T T A T CAC TGAGT A T ACA TG - CGA T C T T T T C T T AAAAAACGAAC T TGT T AGT AGT T AAAACAGAAA
T A T T - AAA T A T T AAAAAGAAAAA T T T T TGAAAAAG - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T A T AC TGAGTGACAAAAAAAAGAGAACGCC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T AAA T A T AGGT A TGC T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T ACG - AA T T T AA TGCAAAAAAAAAAAA T A T T T A T T CCAAAAACA T AGAC T
GGCA - - - - GGCA T CAAAA T A TG - T T T T T T CCACACGAAAAGCA T T T T AC T TGA - T A T ACCGAGTGACAAAAAAAGGAAAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T AA T T - T CAA T T TGT A T TGAA T AAAAACAC T CA T T A T CGGTGAGAAAGGAGT
T T T A - - - - C T T T AAGAAAAC T C - GC T T AAA - - - - - - - - AA T AGT T T T A - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAGAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGT A T T T T CCC T C T T T T A T CAC T AAGT A T A T AAACAGCCCCC - - - T TGAGA TGGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGAC
TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T C T T T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AC TGAGTGACAAAAA T AAGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T T AG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T C T T T T T T T TGT CAC T CAA T A T A T T T - T T AGT TGA T T C - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT CAA T CCACAAACGT T
T T T T CCGCCGC T T AGAGC T AGG - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGTGCCCA T TGAA T T A T ACCGAGTGGCAAA T AAAGGAGAA T ACC T A TGT A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T A T A T A T T CGC T - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - T AC - - CA T TGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAGAGA T - - - AAGTGT T T T A - - - - - A T A T AC TGAGTGGCAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAGT A T A T A T AGGT T T T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T - - T AAA T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA T
T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A TGT CAAAA - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T A T AC TGAGTGGCAA T AAAAGGAGAACAC T T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CCC T T T T T TGT CAC T CAC T A T AA T A - - T AA TGGT AA T T CGGT AGA - - - - - - T T AAA T AAA T AAAAAC TGA T T
- - - - - CAGGT T A TGAAA T AAAG - T T T T T T T T AG - - AAGCA T ACA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T AAGGAACACCC - TGT A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A T AAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T A - T AAGC T A T A T CGAA T AGAGT AA T - T T T A T CAGAAAAA T T CAAAGG
T A T A - CAA TGT T AAAA T T AAAG - T T T - - - - - - - - - - AA T AAA TGT CAA T C T AAGT A T AC TGAGTGACAAAAAACGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGT A T T C T - - C T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T AC - - - - - - - - - - - - TGGA T T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA
GT C T T - - - GT TGCAGAGC TGGA - A T A T T T CGACA T - AGAACGT T T CAA T T T AAA T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T ACA T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - A T A T C T T A TGGA T A T A T A TGGGTGT T C T CC T T T T T T TGGCAC T CAGT A T AC T T A - T AA T T AA T A T T T CAAAGAA T CAC - T T T TGGAAACAAAA T T AA T A T
T A - - T T AA - - - - - GAA T T T AAA - T T T T T T T AA T AAAAAA T CAAACA - - T T T AAA T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A - - T T AAC T AGT AA T AGAAAAAGT AGT T T A T AAA T AA T ACAC T AAAA T T
AA T C - T A T T A T T C T AAA TGAAA - T T TGT C T - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAGTGACAAAAAAG - GAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T A T T A TGAA T A T A TGAAGGTGT T C T CC T T T T T T AGT CAC T CAGT A T A T A T - - T ACCCAA T AA TGAAAA T CACA T T T CCCC T CAAA T AAAA - - - - - - -
T AC T - - - - T A T CGAC T T T CACA - T T T TGCA - - - T T AA - T CCAAGT CCA - - AAAA T A T AC TGAC - - - - - AAAAAGGGAGAACACC T A T A T A TGA T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A T T AA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T AA T A - - T AGTGTGAGT AAAAAA T AAA T AA - T TGAA T T AA T T CGGA T AAGA T
CA T TGACGGGT T CACA T TGGT AA T T T CAGT T T T AGA - AAACACGCGT A - - - - - GT T T AC TGAGTGACGAGAAAAGGCG - AC T T T T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AGA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T - GT CAC T CAGT A T A T A T - - T T T T T A T CACGAAAAGACGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T A
T AAA - - - - T A T T CA T AC T AAGA - GA T AAGA - - - - - AAA T T T A T CCC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T A T T AG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT ACA T A T - T T AA T CCAAA T T T AAAA T T T CAA T - T CA TGA T T T T ACA - AA TGGT T
- - - - - CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - GAA T A T A T T T A T T - - GA T A T AC TGAGTGAC - - - - - - AAAAAAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - C T T A TGAGT A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T T C T CAC T CAGT A T AA T T - - T TGGCA T TGT T AAAGT C T AC T T TGTGT CA T AAA TGC TGACAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CCA T T T AA T T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGC T T A T CA T - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T CCCC T T T T T T TGT T AC T CAGT A T A T T T - - CAGT T TGT T T TGAAAAA - - - - - - T T T T A T ACAAAGAAC - - - - - - -
CAGC - T A T CGT T CAAAA T - - - - - - - - - - - T CGAAG - - - AGGGAA T A T A - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAA - - - AGAACACC T A T A T A T T T T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A - - - GTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACGTGT AGT AAAA T CAA T T
T - - - - T AAA T T CAGAA T T T ACA - T T T TGGACA TGT AA T T A T A T A TG - - T T T AAA T A T ACAGAGTGAC - AAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A T AAA T A T A T A TGTGTGT T C T T C T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T - - C T T A T AA T A T T AA T T T AGA T CA T T T T T A T AGT AA T A T AAAAAAA T
T T T C - - - - GA T AA T T AGCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGCA - - - - - C T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A TGT A TGT T T A T T AG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGGA T A T AAA T AGGTGT T C TGC T T T - - T TGT CAC TGAGTGGACACA - - - - - - - - - - - TGGAGCA T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAC - T A T T A T T T AAAC TGT T T - AC T T C T T CAAA T - - - AA - - - - - - - - - - - - - A TGT AC TGAGT AGCAAAAAAAGGAGAACACC TGT A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CA T T T T T T TGT CAC T CAGT A TGT A T - - AC T ACAA T AC - - - AAA T CA T AA T T T C T T AGCAA T AA T AA TGAAA T
AGT A - - - - - - - - - - - - - A T ACA - T T T T T C - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T AC T AAGTGACAAAAAAAGT AG - ACAC T T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T - TGAAAC T T AACGTGCA T - T C T A T A T T AAGT - AG - - - - - - - - - - T A T AAA T A T T C TGAGTGA T AGT AAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T T AG - - - - - - - - - - A T A T C T T A TGAA T A TGT A T AGGTGT T T T CC T T T T T TGGT CAC T CAGT A T A T A - - T T A T A T AA T T T T AAAA T A TGT A T T - T T T AGT AAAAAAGT A T AAAAA
AC T T - TGA TGT T C T - - - T AAAG - T T T AAC T TGGAA - AA - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAACGAAAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A T CAGT A T A T A T T AGCGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - T C T AAGA T T T AGT AA TGCAAC - CAA T T AAAGT AAA T - - - - - - -
AA T TG - - - A T T AAAAA T T T AAA - T T T C T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGA T A T T C T CC T T T T T T TGT CACA T AGT A T A T A T - - T AGT T AGT T - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT C T TGTGAGC - - - - - - -
T AAG - - - - AGGT T AAAACAAGG - GT T T T CA T T AA T T A - - - - - CC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGA TGT T C T CC T T T T T T TGT CA T T CAGT A T A T - - - T - - A T CC T T A T T AAAAAA T A T T A T - T T A T AA T T A T AA T - AA T AAA T
T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T A T A T - - - GA T ACA T T CC T C T AGA TGT ACGGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T CA TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T C T T T T T T T T C T CAC T CAGT A T A T T T - - T AGT T CA T T T T AGGT A T T T TGA TGT T T T AGT AGCAAAAAAAAAGT
CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T ACA - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAA - GGAGAACAC T T C T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T AGT AA T A TGC - CGGGTGT T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T AA T CCGT C T TGGAAC T T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAA T
T TGT - T AACACAGAGAAAAA TG - GT T T C T T T AAA T AAAGAAAAAAA T ACA T AAA T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T TGTGAA T A T A T A T A T AGGT A T T A T A T T T T T TG - - - - - - - - - - - - T T AA - AAAA T T T T AGT T T AAAA T A TGAC T C T T A T T T CACGCA TGCGCA T T
- - - - - T AACACAAA T T T T AAAC - T T T ACGACAA T T - - - AA T AAA - - - - GT T - - - T A T AC TGAGTGAC T AAAAAAGGAGAACACC T A T A TGTGT - - AC T AG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T AC - TGT C TGAAAGT TGGGT T CA T T T AGGCA T CGAAGACGAA T ACAGGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T TGC T - - - A T A T A T TGAGTGACAACAAAAGGAGCACCGC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T CACC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T C T - - T TGT AAGT ACGAAA T AAAAGAAAGA TGGAAA T ACAAAAAAAACA T
AA T A - - - - - - - - AAAGC T CAGAA T T T T TGT CCA T T - - - T ACCGC T T CA T T T CA - T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CA T - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T TGGT T T T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A TGA - - T A TGT TGT T T T - - - - - - - - - - - - T T A TGT AAAACAAAC - - - - - - -
GA TG - T AA TGCACACAGCAAAAA T T C T CC T T T T T C - AAGA TGGA T C T A - - - - - A T A T AC TGAA TGACAAAAAAAGGAGAAC T CC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T A - GTGT T C T CC T T T T T T TGT T AC T CAGT A T A T A - - - AA T T T T T T T T T A T ACAA T A T T AGT C T T T TGT A T T AGAGA T T AAA T
- - - - - T AGT T T CAA T CA TGAAA - CCAA T AA T AGAC - GA - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - C TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A T A T T T AGT AG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C TGGT - - - - - - GT CAC T CAGT A T A T A T A T CAA T CAA T T T T AAAA T CAAGACC T T T AAAAAAAAAAA - ACAGAGA
T A T T - T AA T A T TGCCAACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T T A - - - - - C T A T AC TGAGTGA T AAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T ACCGGTGCCCACC - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - TGGT T T A T AAC T AAAAA T A T T T CA T CCAAAAAAAGT AAA T AAAGT
AACA - TGG - - - - - - - AA T A T CGGT T T T CCGC TGGC - - - CA T CAA T T TG - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T T TGAA T A T A T A T A TGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T - - AAA T T AACC T T A T AAAAC - - - - - - - - - - CGT C T CAGA TGT CAAAG
TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAA TG - - - - - A T A T AC TGAGTGAC - AAAAAAGGAGAACACC T A T A T A T A T T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAAAA T A T A T AAGTGT T T T CCA T T AGT TGT CAC T CAGT A T A T A T - - T T AC T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA - - - - AGCCA T C T C TGAC T - T T T T T T A - - - T T C T - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T AC TGAGTGACAAAAAGGAGGACGCACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T T TGAACC T A T A T A T A TGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T A T A T - T CAAAA T AA - - - - - A T AAAA T
CCC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAC T A - - T T T A T A T A T AC TGAGTGAC - AAAAAAAGAGGACA T C T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A T A - - - - - - - - - - GGT T T T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T AC T AA T T T T T CA T T T T CAAAA T AAAA T A T C T T TGA T T AA TGGTGGT AAAA T
CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AGT T A T AA T - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T AAAC TGAGTGACAAA T AAAGAAGAACACC T A T A T A TGT T T A T C TG - - - - - - - - - - AAA T T T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT CC T C T T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T T T - - T AGTGT C T A T T CAA T AAACCA T CAGTGCAAAA T C T AAAA - - - - - T
T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGCAGAACA T C T A T A T A TGT TGA T CAG - - - - - - - - - - GA T T A TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - CA T T T A T T AC T AAGC T A T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - GCAGGGT
AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAAAACA - - - - - GT A T AC TGAGTGACAAAAAAA T T AGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGT TGT T C T C T T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAAC T TGAGAAAACAGAAA
GGT A - T AAGT T CCAAGAACGGA - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGGAC TG - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAA - - - - AACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T ACAGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T A T - - AAAA T AACA T T AAA T AA T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AC TGAA TGACAAAAAAG - GAGAA T ACC T A T A T A TGT T - GT A TG - - - - - - - - - - AGAGGT AC T AAA T C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - TGTGCAGCA T CAAAAA T CGAGA T T T T ACGTGT AGT AAAA T CAA T T
T - - - - CAAGT T T CAAGT T AAGG - T T A T T T CCAGT T AAAAAGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T AACC T T T T T T TGT CAC T CAA - - - - - - - - - - AAA T CA T A T T AAAAAAAA T A T T - TGTGAAAAACAAA T ACA T AA T
CGGT - - - - TGAC TGCACCCA T C - T T T T T CACGGTGT A - - - T T AGT T T AC T - - - - - - - - - - - AG - - - - - ACAA TGGAAGAA T ACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - A T A T AAAAAA T C T C T A T - T A TGAGT C T TGCA - AC T AGAA
T - - - T T AAAA T T T AGC T ACAAA - T TGC T T AAAAA T - GA T A TGAAAC - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT A TGT T AA T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T C T AGGTGT T A T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T AGT T A T A T T ACAGT AC T CGAAAAAA T T C T T T T CGCCAC TGGAAAAAAA T C T
T T - - - T AAAGCGCAAGA T AAAC - T T T T T T ACAGA T - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A TGTGT AGGTGT T C T T C T T T T T T TGT CAC T CAGT A T A T AC - - CAGT T AGTGT CAAACAAA - - - - - T T T CGAA T AA T T AAAGT T C T C T
T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A TGCAAC T - CAAGTGAGA T T A - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAAGGAGAACACC TGT A TGTGT T T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - AA T C T AA TGC T AAGT CGAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAC
T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T AA T T AAG - - - CACGAGCC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T A T A T AAAAGTGT T CCC T T T T T T T TGT T T C T CA T T A T A T C T A - TGTGT T ACA T T ACAA T AA T CACC T T C T T A T AAA T AAA T AAA T AC T
T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T AA T T AAG - - - CACGAGT C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T A T A T AAAAGTGT T CCC T T T T T T T TGT T T C T CA T T A T A T C T A - T A T T CAGCA T T TGAGAGT T T TGT CAGAAA T CGGCGAA T A T AGAGT
CAAA T - AAAA T C T T AAAC T AA T - C T T T T A T A TGAC - - - TGT AAAC TGA T T T AAA T A T AC TGAGGGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T CAGT A T C TGT - - AAAA T T A T AC T CAAAAA TGACA T T T T T AAAAAA T AGA T - - - - - - -
- - - - - - - - AA T T CGGAGGAGT AGT T T T C T AAAAAC - - - AACC T AC T T A - - - - - T T A T AC TGA T TGACAAAAAAAGGAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T ACAGGTGT T C T CCA T T T T T TGCCAC T CAGT A T AGT T - - AAACAAGT A T T T AAACAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAGT
T ACA - T AACGA TGAAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T CGAAA - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T T T T TGT CAC T T AGT A T AAA T - - C T A T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - T A T CAGA T CA T AGAG - - - - - - -
T CCA - - - - GC T C T AAAGGAA T C - TGT T AGAC T A T T - - - GGT T AA T T AA - - - - - C T A T AC TGAGTGA T AAAAAAAGGAGAGCACC T ACA T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAAA T CGC - - - TGGAAA T T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T
- - - - - - - - T T T A T TGAGT AA T A - T T T T T T A T CGT T - - - AA T AAAC T - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A TG - - - GT T C T T C T T T T T T TGT CAC T CAGT - - - - - - - - T T AC TGA T A T T T AGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC TGAC TGACAAAAAAAGAAGAAAACC T A T C T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - T AACAAAAA T T CGGCAAAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC TGAGTGACAAAAAAG - GAGAACACC T A T A T A TGT T T A T CAG - - - - - - - - - - AAA T C T T A TGAA T A T A T A T AGGTGT T C T CC T T T TGT TGT CAC T CAG - - - - - - - - - - - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - T T T T TGT AGT AGGAAGC T AA T T
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 size: 1432bp; fragments: 1583; full length: 58 (>=1288.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000 1200 1400

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000 1200 1400

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00
12

00
14

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000 1200 1400

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1432 bp



0 500 1000 1500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_3274.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_se.fa_rc.fa
 size: 1734bp; fragments: 1582; full length: 0 (>=1560.6bp)
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TE: rnd_5_family_3274
 size: 1430bp; fragments: 1578; full length: 57 (>=1287bp)
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