
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3243
GT CGGAGTGAGAG - - CGGTGTGC TGT TGCGT C T - - T AAACGAAAAGA T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGA T AAAA T CC - - - A T T A T C TGT AA TGGAA T T A T AAGGA T A T TGTGT C
AA T T CA T AAA T CA - - AAACA TGA T T TGT A T T C T - - - - - - GCGT AGT A T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGA T AA T AACC T - - - - AAA T AAAAAAAAAA T AAAA T AAAGT T AAAAA
T T T T A TGAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T CC T A T T T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T C T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T T T T TGA T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT T A T AGGGT T - - - - T C T C T C T ACAA - - T CC TGT C T CACA T CCGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CC T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACA T T A T AA T - - - - - - - - - - T C T T - CCCAAAAA T AAA T CAA T C T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T AGT A T T - - - T TGAC T - - - - - - - - - - - AA T T TGGTGAAAA T C - CGGG
- - - - - - - - - - - - - - - TGA TGCAGT A TGA T A T C T - - - - - - A T A T T CCA T AGT T T T AGT AA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGA T T T AGGT TG - - - - A T T T C TGACAACGT T A T C T TGCA T T T ACCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T AC T T C T AACAA T AGGA T T T AGGT TG - - - - A T T T C TGACAACGT T A T C T TGCA T T T ACCGA
AAA TGT T AAA T AGT AA T ACACA T T T T AAAA T T T T A T T AACAACACCC T A T T T T T AGCAA T T CAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T T CGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T - CCCAAAAA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T T T T T T A - - A T T AC T T A T AAAC T T CACAA T T T TGT T T AAGT C - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAGT T T T - - T AAA T T T T AC T A T AGT T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AAC T A T AGAACA T T AGG - - - - T T T T CCAACC TGCAA T AA T A T T A - - - - - - - - - -
GACA T AAAGAGA T T T T AAA T T A T T TGAA TGT C T CA T AAA - - - - - - - - T A T T T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T T T T A T T T T T - - - - - T T T T T T T T CAAA TGGAAA T C T AC T T - - - - - T T
GT T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGGC T - - - - - - - - T T T TGC T A T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGT AA T - - - - - - - - - - T T T T T T CA T CCAAAAA T T T T AAA T - - A T T T T
A TGC T T T TGA T AAA T CAGTGCA T T A T T AGT T C T - - - - - - C T T CGCC T T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGGT CGAGT - - - - - - -
AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGCAAAAAA - - - TGA T AACAAAAA
AGGT TGCACAAA T - - GCAAACA T T T T T A T CGAG - - - - - - AAC T T T CA T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T TGACCCGT TGAA T TGT T TGTGGT AGAGGT CC T T CGA T A T TGT CC T
A T AA T CC T T TGGT T T C T AGA T A T TGT T T TGT T T - - - - - - C T T T T C T C T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCAAAAAAA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGA TGAACAAAGAAA T C T T T A T TGTGAAGCCA T A T T CAACAAA T T T T
AA T CGT CAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA - AA T AAAA T AGT T T T AGCAA T T AGA T AA T AAAAACACA T AACC T T T ACGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T - CCCAAAAACAAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGA T AA - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - AGT CA T AAGAAAA T - - - - - G
AGT TGT T AACAA T T T T AAAA T A T T A T AC T CA T T T C T AAA T T T A T C T A - - T T T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGCA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAAAAA T AAA T CAA T C T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T T A - - - - - T ACA - - - - - - - - - - ACAGAAA T CA T ACC - - - - - - - - - - -
GCA T CACCACAA T - - T AAAACAA T A T AC T A T T C TG - - - - T T T T AAAA T A T T T T T AGCAA T T AAAAAA T AAAAACACAGAACC T T T CCGGT AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T AA TGT T T AGT T AGA T A T CGT T T A T AACACCACAC T AAA T - - - - - - -
AA T CAAGAAAGA - - - AAAAA T AC TGT T AGT T T - TG - AAC T T CAAACA T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCC - AAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AACCA T A T T T C T AACAA T A TG - - - - - - - - CG - T T T - - - - - - CAAAAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - -
GA T TGACAA T CA T - - GCAAA T A T T ACAGGC T T T T A TGAAA T A T ACC T T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA T AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA T T A TGAAAAAAG - - - - - - - - - TGAC TGCACGAA T A T T T T A - - - - - - - - - -
A T T CGGAAAAGA T A T AGAAA T A T T T T T T AA T T T T C T AA T T T AA TGCAAA T T T T T AGCAGT T AAA T AA T AAAAACACAGAACGT T T CCGA T AAACGACAA T - - - - - - - - - - T C T T T CC - AAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA T A T TGGT T T A T AACA - A T TGT T T T C T T CAAAA T T AGGT T T AA T T T T TGGA
AA TGT T T AAAAA T - GAAAAA TGT TGT T C T A T T T TGCAAGT AAAACAA T A T T TGT AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACCA T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T ACA T AA T CA T A T T T CCAACAC T A T ACAC T T T T ACA - - - - T C TGAAAAAAGAAGT AGAC T AAAA - - - - - T A
GA T TGACAA T CA T - - GCAAA T A T T ACAGGC T T T T A TGAAA T A T ACC T T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA T AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACA T T A TGAAAAAAG - - - - - - - - - TGAC TGCACGAA T A T T T T A - - - - - - - - - -
GTGT CGAAAA - - - - - A TGCA TGCCC T T T T C T CC - - - - - - CAA T A - - - T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGT ACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGGGT T T T - - - - - - - - - - - T AAAACAAAAACA - - - T T T TGGT A T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAACCACAGAACC T T T CCAA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T - CCCAAAAA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A T A T CA T T T T - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - AGT CA T AGT C T AGT T TGT T A - - - - T T A T ACAGT A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGGT C T A T CC T T T - - - - T T C T A T AA T T AAGT T T TGACAGAC T T T AAA T
GTGT TGT A T AGA T - - AAAAGT AACA T AA T T TGA - - - - - - C T ACACCA T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T A T TGT A T TGT TGA T A T CGT AA T A T C T C T - - - - C T AA T T CCAAGGAGAAA T T T T T AA T T A T AAGAC T A T AA T AAAC TGGT A TG
AAC T AAAC T AAA T AGA T CAC T A T AA T AAAC T T A - - - - - - CAA T A T CC T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACA T T T CCGA T AACC T ACAA T - - - - - - - - - - T T CGCACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACA T A T ACA - - - - - - GCCCA T CGAAAAGGCA T AACGGCC T T T T CAG
T T C T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT C T CC - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT T A T ACA TGT AGT T T T T T T T T A T AAAGT CACGC T ACCC T T A TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAAA - - - - - - -
A TGT CACCAAAA - - - AAAGT TGTGT T T T T T T C - - - - - - - GAACAC T C T A T T T T T AGT AA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA - AA T AAACCAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T A T A T T - - - - - - AA - - - - - T AGGA T AAAAA T A - - - AAGGT AGT A T T A
T AA T CAGACAGA T T T - - - - - - - C T T CACAGT T T T A T AAA T T TGT T CC T A T T T T T AGCAA T T AAAAAA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGT AGT A T T T A T - AC T T T T C T T AAAAAGGGCA T T T TGA T T T T T CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A T AGGT T TGGT CA - - - - - - - - - - - - - - - GT T CA T T T T AAAA T TGCCGC
GCGAGAAAAA T A T T TGAA TGT A T T T T AA T T T T T T A T AAAAGA T ACCC T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGCA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCCAA - AACAAA T CAA T - T T T TGT T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGGC T CGGCCC - - - GC T T C TGGC TGCCGA T A T ACGT AGCGT - - T CA T T
AAAAGGGAAAAAC - - AAAAA T AA T TGAAAGCCA T A T ACGT T C T T A T A T A T T T T T AGGAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGCA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T A T TGT A T T A - - - - - - CAGTGT TGCCAAA T CACAACC T A T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - TGAAA T T AC T T T CAGA T T T - - - AAA T T T TGT CC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T T T T AGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGT T AAACA TGT - - - - ACACGTGA T AAA TGTGT T T T AACAGCGT A T A
T T T TGT CAAAAAA - - A TGCACAA TGA T AGT T C T T A T AAAAGAAAA T C T AC T T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACA T AACC T T T CCGA TGCA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AACAAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T ACAAAA T AAA T T T - - - - GC T T T T CGAAAAAA T A T C T C TGGACA TGTGT
GT CGGT T AAA TG - - - GAAAGAA T TGCAGT T T T T T A T AGA - - - - - - - A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGT AA T ACAA - - - - - - GT CCA T AA T A T T T T TGT A T T AAG - - - - - - - -
GT T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T AACAA T T AAA TGA T AAAAACACAGAACC T T T T CGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AC T T AA T A T A T T T AACAGT ACAGAA T TGAAGCA - - - GGAAA T CAA T CA
A TGT CA T CGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAA T CAAAAAA T A TGT T AAAA T T T AC T AA T A T AA T T A T AC T T A T A - - - A TGT T CAACCA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T T T T CA T TGGCAAA
GAACGT T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT - TGAA T T A T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCCAAAAA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A TGGTGC T CCA T T AA T T - - - - - - - - - - - - - T T A T A T TGAAA T CACAAG
T AGT CAA T A T AA - - - AACAGT A T CAA T AC T T CA - - - - - - - - - - - AGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T CAAA - AA T AAA T CAA - T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T AGT T AA T T A T T T T AA T T A TGT T T AGGAAAA - - - - - - CAA TGACGCC T C
AAAAA T CAAAAA T T T T A T AACA T T T TGA T T T T - - - - - - - T TGAAA T A T AGT T T T AGT AA T T AAA T AA T AAAAACACAGA T CC T T T CCGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCC - AAAAA T AAA T CAA T C T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T AGGT - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGAGAAGC T AAC T T - - - - - - T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCCAAAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAC T A TGGT A TGCGAACAA T T CGC T C T T ACAAAA T AAAAA T AAAC T CGT AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - T T AGA T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CACAAA - AA T AAA T CAA T - T T TGC T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T A T A T T T T AC T A - A T T - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T ACGAGAA T T CG
CGA T CGA T ACAA T - - ACAC T T A T CGACGCC T CC - - - - - - - - - T A T T A T AGT T T T AGCAA T T AAA T AA T AAA T ACACAGAACC T T T T CGA T AAAC T ACAA T - - - - - - - - - - T C T T CCCAAA - AA T AAA T CAA T T T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T ACAGT T C T AC T C TGA T TGT A T CGGGTGGAGA T A T T CCAACAAAGACCC
GT T CCA T - - - - - - - - - - - AGTGT T T T A T T C T T T - A T TGA - - - - - - - C T AGT T T T AGCAA T T T AA T AA T AAAAACACAGAACC T T T CCGA T ACA T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGT CAGT C T CCA - C T T CCA TGT TGCACC T ACGC T T CA - - - - - - CC T C
- - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T T T T AGCAA T T AAA T AA T AAAAACACAGAACC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CCC - AAAAA T AAA T CAA T - T T TGT T T A T A T AA T CA T A T T T C T AACAA T A T AG - T AA T AACA - A T T - - - - - - TGCAAAA T T ACA T T - - - - - - - - - - -
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 size: 3243bp; fragments: 4551; full length: 1 (>=2918.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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