
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7637
T T T T T C T AAA T A TGC T AA TGAGCCACCCCGA T T AAAAA T AAAGG - GACACGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CACGAAAAACAAAAAGT CAA TGA T T AAAAA T T AGT AGT T T A T TGA T - - - -
T C T A T CGA T A T AC T T AGA TGAGT AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGCA T T T T T T AAA T A TGGAGCC T ACCGT A T T AGGAAC T - - - - - - - - - -
T T TGGT T - - - T CGT T T T AAC T T A T AGGA - TGTGT AAAA T ACAAA T TGCGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTGT CA - - - - - - AA TGAAGTGT T T T T CA T A T AA T T T T T TGT AAGT A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGT A T AA T CA - - - - AGCA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGT CAGTGGAAGACAAAA TGC T T AACGT T T CAGGAGGT AAAAA T ACA T
CA T T A T A T AA T A T T C T T ACAGAA T CAC T CAGT T T AGAAA T A - - - T T ACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGAAAGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACAAAA TGA T T A T ACA T AA T T A TGT T A T T T C T A T T T C - - - - AACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGT T T C T T T - - T A T T CAA T A T T T AA T T A T A T A T T AA T C - T AGAA T T T T
T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGCA T A T A T - - GA T CAAAA T A T TGAAAAA T C T CAAA T AA T T AGTGCAA
T CA T A T CAA T T CC T AGAAAGAAA TGC T A T T AGGCAGAGT TG - - - TGCCA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGT CGA T AAGACGT T CAA TGT CGACAA TGT CGACAGC T - T AAA T T AGT
T T T T T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGCAAAAGAAAAAA T CAA T AGGA T C T T T AA TGT T T AAA - - - - - - - - - -
TGGAA T AGACA T T T TGAAAC TGA TGGTGT T T CA T T T AA T A - - - - - T ACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGAAAGGT - AAAACAAAGT T AC T T C T C T T ACA T CA T C T C T - - - - - - - -
AC T AACAAAC T AAA T A T A TGCAC TGGC T - T AC T T A T A - - - - - - - - TGT A TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT T A TGT C T T A - - T AAAAGAA T T CGT A T AGT T T T AA T CGA T AGT AA T T A T - -
GC T T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A TGA T CA - - - - CACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGGAAAAA T - - - - - CA T A T TGT T A T T A T A T T AACA T T T - - AAGT T T A T
T C T A - - - - TGCACA T CAAGC T A TGT AGG - CGCA T AAAA T CGAAAAAACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGGAA T - - - - - T A T CAAA TGGT C T T TGA - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T
TGT T A T T AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T C T A TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT T A TG - - - - - - - - - - - - CA T A T T T T C T AGT T ACCA T T T T - - - T AA T T A T A T
T C T T T TGT T C T CAA T CCAA TGGT AA T T T T AA T ACA T A T T AA - - - T T ACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CGT A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGAC T AA T AAAAAACAAAGTGT T TGGGC T T T AC T T T TG - - - - - - - - - -
T C TG - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T AA T T - TGCC T A T AAAAAAAA T T T CAC T AA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGTGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CAC T - - - - - - - - - CA T T AAACGC T T AGGT AC T CA T - - - - - - T AAA T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT T A TGT A T AA T AAAAAAAGAGT A T TGT T TGT T T T AA TGT A T - - - - - - - - - -
AA T T AGCAA T T A T A T CAAA T T A T TGAAA TGACGT A T AGGAAAAA - CACGT T AA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGT T C T AA T TG - AGA T CAAA T CA T AGT CAGGAAA T TGA - - A T T AA T A T A T
T T T T TGAAA T C TGT T T T AC T T A - - - - - - T T A T A T A T ACGAAAAG - GACGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTGCGAGGT - - - T A T T T AGT AA T T T T TGT A T A T C T AGGT - - CAGT A T A T
T CGT AGCGA T C T A T TGGAAGAGT AGAGA T TGAAAA T AA T CA - - - - CACAC T AA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT CAC T AA T A T T A - - AA T T AAA T T T T T T A T ACAGAGTGAGCC - T AAA - - - - -
A T T T T T AAACAA T T T T CA T C T A T TGA T T T C T T T AAAAAA T A - - - T T CAGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT AGTGT CAAA T C - - - - - T AAAAA T C TGA TGCGGTGA T TGT T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T T A T CAA - - - TGCCGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT CGTGT T AAGAA - - CGT ACAACAAC TGAGA T ACAAGTGTGT A TGAAC T - - -
A T CAGAAGAAGAAAAGGCAGAACACA T T T T T TGT A T T AGAAAAA TGGAGGGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT AGGGT C T AGT CAGGA TGGAAAGACAGCAGT AGAACAGGACA T AA - - - - - -
A T T T TGAGT T T C T T T AGAAACA T T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGCGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT AGCGCGAA TGG - - AAAAAA T TGT T A T TGT TGA T AA TGA T AA T AAA T A TGT
- - - - - - - - - - - AA T A TGAACCA T T AAAA T T AA T CAAGA T AA - - - - TGCGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT CGTGT A T T T A T - - - - - AAAA T A T T TGT T A T A T T T T T T A - - - - - - - - - - - -
T A T AA T AGT A T AA T T AAAAA T T A T AAGT - AGGC T AGGAGAA - - - - - - - GGGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGTGGGG - - - - - - - - - - - - T AAA T AGA T AAGGT - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T
AGT CGGGA T T A T T T T CAGTGCGT T T T AGGT A T AAA TGA TGAA T A T TGT A TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAAC - - - - C - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT T A TGT AAA T AC - - - - - T AACCGT T TGCAA T T T T T C T T A T C - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A T AAGT AAAA T AGCA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGT A T CGAA - - T AACAAA TGAACAAAACAACAGT A T T C - - - - - - - - - -
TGCCA T CA T T AA T AACAA TGT C T TGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CCA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA TGT A T ACCA - - GAAAAGC T T C T CAGAA T ACAGT TGCCA - - AAA T A T A T
GC T T A T AGAC TGA T A T AAACGGC T T T TGA TGT T T T T AGTG - - - - T T A TGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT TGTGT AA T AA T - - - - - GT AGT AA T T AGT AGGT AGT T A T T T - T AAACA T A T
T T T TGC T AGT T T C T T A T ACGCCC TGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT AGTGT C T T CACAA TGC T A T T T AACCC T TGCA T T A T T T T A T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T AAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT CA T AGGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T AA T CAAAC T A T AAACGT T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTGACAA TGT - - - - - TGAA T AA T T T TGC TGACAA T CACA - - - - - - - - - -
T T T T TGT TGT CCA T CA T CC T TGT T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT T A T C T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGA T AGAA - - - T T ACA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - AAAAA T T AAA T C T T TGT A T AAAGAAA TGT T T A T AAAAA - - - - - - - - - - - - AGTGCA T AA T C - - AA T AAAGT A T T CA T T T A T T AAC TGT T T - - - - - - - - - -
- T T TGTGA T T T AGT T T T AAAGAC T T T TGT AAA T AA T AGAAAG - - T TGTGTGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGT A TGT AA - - - AAA T T A T T T T T CA T C TGAAGA T C T - - - - - - - - - -
T T T T A T TGT TGT T T T AAAAACA T CGT TGT CA T A T ACGGT AA - - - - AACA T CAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA T CGA TGTGC - - AGT T T AA T AGT T T CGA T AC T AC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T T C T T AAA T A T A T T AA T T CCA T T T AAAAGT A - - - - T ACA T AAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT CGC - - - - - - - - - - T AAAA T T A - - - - T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CA T A T AA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CC T AAGT CA T A T A T AAAAA TGAA T AAA T A T T AAAGACGAGA T C TGT T - - - - - - - - - -
T T T CA T T A T T T T T T T AGA T A T A T AGGT A T A T T T T T AAA T T A T AA T CGAA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T AAA T T AA T CAAACC T AGCCAGT T T AAA TGAA T T AAGTG - - - - - TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T CA T AAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T A T AAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGACGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTGCA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTGAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAAGAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - TGT AAAACAAAAA T A T CA TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T AAAAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T ACAA TGACAGTGA TGTGGT C - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T TGCA T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A TGAA T T A TGTGACCGCCA T A T ACAGGTGT CA T A T A T A T AAAGCAACGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T - - T T T T AAAAAGGCGAGT T T AACA T ACGAGA T CA T AAGT CGT TGT AA T AGAGT AAAAAA T A T T T A T T ACAACACAA T T T - - - - A T ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AA T T C T T T T T AAAAAGGCGAGT T T AA T A T ACGAGA T CA T AAGT CGTG - - - - - - - - - AA T CAAA T CC T TGA T T T - - - - - - - - - - - T AAA T A T - -
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TE: rnd_5_family_7057.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: 7637bp; fragments: 322; full length: 36 (>=6873.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7637 bp
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TE: rnd_5_family_7057.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa
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