
Start crop Point End crop Point

MSA length = 16670
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAAA T T T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AA - - AGT C T T T T T T AA T T C T T C T C T T T T T T T T T T A T - T T T T T T T T T T C T T A - - - - - T T T T T T T T C T CA TGACAAA T CC T T AGA T T ACAAAAAA T
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T A T AAGA T T T T - - - T TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T T T T T AA T T C T T C T C T T T T T T T T T T A T T T T T T T T T T T T T T A T T A T T - T T T T T T T T C T T A TGACAA - A T T T T AAA T T AAAA - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T AAGGT TGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AA - - AC T C T T T T T T AA T T C T T C T C - T T T T A T T C T A T C T T T T T T T T T T T T T A T A T T - T T T T T T T T C T CA TGACAAAACA T T AAA T T T AAAAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T T T T T AA T T C T T C T C T T T T T T T T T T A T T T T T T T T T T T T T T T A T A T T - T T T T T T T T C T T A TGACA - - A T T CGCGT T T AAAAGAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT ACGAAA T A T AAGAAGACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T T T T T AAGT C T T C T C T C T CAGT C T T T T T - - - - - - - T T T T A T A T A T T - T T T T T T T T C T T A TGACAAAA T C T T AAA - - - AAA - - AA T
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T AGC T T T AGT AAACA T AA T T T T A T AA T A T T T T AA T T T T T T TGT A T T T T T T T A T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGGAAAAGT T AG - - AGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGT AAA T AAC T T T T T T T AA T T C T T C T C - TGT T T T T T T T C T T T T T T T T T T T T T AAAA T T - T T T T T T T T C T CA TGACACAA T T T T AA T A T T CAGAGAA T
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T AGC T T T AA T AAA T A T - A T T T T A T AGA T T T T T AA T T T T T T TGT A T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T AGC T T T AGT AAA T AA T T T T A T A T AA T A T T T T AA T T T T T T C T CA T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T A T - T T T AGT AAACAC T T T T - - - - - GCA T T T T T A T T T T CC T T T A T T T T T AA T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAAAAGC T C T C T CGT T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA TGTGAGT CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGT AAA T AAC T T T T T T T AA TGT T C T AC - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T A T T T T T A T T T T T T T T T CA TGACAAAAA T T T AAA T - - - - - - AGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAGC T TGT AAAC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T AA - - - - - - - - GAA T
- - - - - - T T T T C T CGT T T A T A - - T C TGC T AAA T ACGA T ACC T T C T C T T T C T AC T T T T C T T T T AA T T C T T T T T T T T T T C T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGT AAA T AAC T T T T T T T T AA T C T T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T A T T - - T T T T T T T C T CA TGACAA - - - - - CAAA T T AAAAAAAA T
- - - - - - C T T T T A T CACGA T AGCC T CAGCA T A T T T A T T T T T T AAAAGT T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C - - - - - - - - TGT T T T T ACCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - C T T CGGC T T T A - - - - T T A TGT AAA T AAACA T T T A T AA T ACC T A - - T T T T T T T T T A T T T T - - T T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T T T T T AA T T C T T C T C T T T T T T T T T T AC T T T T T T T T T T T T T T T T C T T T T T T T T T T T C T CA TGACAA - - T T T T AAA T T AAAAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T T T T T T ACAGT CGCAACACCA T AAAAAAAAAC T A T AAC T AC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T A T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T AGC T T T AGT AAACA T AA T T T T A T AGA T T T T T AA T T T T T T T T T A T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGT CAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T A T T T T T C T T T T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - CC T T CA - - - - - - - - - - AAA T AAGAGT ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGT AA - - AGT C T T T T T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T A T T - - T T T T T T T C T CA TGACAAAA T T T T AAA T T AAAAA - AA T
AAAAAGT T T T T ACC T T T A T AGT T T T ACAGT AAA T AC T T T T A T A T AA T T C T AC T T T C T T C T T A T T T T T A T T T T T T T T T T T T T T T T C T A TGACAAA TGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC T CAAA T T C TGT T C T C T C T C T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T CGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - GAAA T T T CA - - - - - - - - - - T T T CA T AAA T AAAAACAAA TGAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCA T A T C T C TGGT T T T TGCCCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - ACAAGAAACAAGCA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T A T T T T AGT C T T C T C T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T A T T A T T T T T T T T C T T A TGACAAAA T T T T CA T T - - - - - - TGA T
- - - - - - T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT AAA T AA T T T T T T T T AA T T C T T C T C T T T T T T T T T T A T T T T A T T T C T T T T T T T T A T A T T T T T T T T T C T T A TGACAAAA T T T AA T A T T A - - - - ACAG
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T AAACAA T T T CA T AA TGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T T T T T T C T C T AG - - - T C T ACCGGA T CCGA T AACA T AAGGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAC T T T C T CGGGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CGT CC TGT CACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 16670bp; fragments: 1058; full length: 0 (>=15003bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 16670 bp
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 size: 17157bp; fragments: 1086; full length: 0 (>=15441.3bp)
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TE: ltr_1_family_921
 size: 5158bp; fragments: 233; full length: 0 (>=4642.2bp)
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