
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5693
- - - - - - - - - - - T T T AA TGT A T AAA T T AAC TGT A T T T - - - - T AC T T T T T T T - - - - - - AA T T T T A T A T A TGT T AAAAC TGAGC T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - C T TGT AAA T AGT A T A T T TGAACAAAAA - - - - - C T TGACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T A T A T A T A T T T AC T A TGGT CA T AA T T A T A T T AA T A T AA T T AA T T AAA T T T
T A T CAGT - - - - A TGGT AA T A T AA T T CCA - - - - - - - - - - - T T CA T T A T T T C - - - - - - - - - T A T A T A T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T A T A T A T T T T AACC - - - - A T T T A T T T AGA T T AA TGC T ACGGAAAGGGTGT
- - - - - - - - - - - GT T T T TGT T T AA T C T AAAGAAA T T A - - - - CAGT CA T T TG - - - - - - - - - - AAA T AC T TGT T AAAAC TGAGC T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AC T T ACA T T AAC T A T - - GT T T TGT T T AAA T AA T AAAAA T A T T T AC T T T T
- - - - - - - - - - - GT T T T TGT T T AA T C T AAAGAAA T T A - - - - CAGT CA T T TG - - - - - - - - - - AAA T AC T TGT T AAAAC TGAGC T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AC T T ACA T T AAC T A T - - GT T T TGT T T AAA T AA T AAAAA T A T T T AC T T T T
- - - - - - - - - - - T C TGGT ACGTGA T CA T A T TGAA T T A - - - - AAC T T A T T T C - - - - - - - - - A T AA T AGT TGT T AAAAC TGAGC T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AGT T ACC T - - - - - - - - - A T C T T CC T CGAAAAAGGGGAGT AAAGGAGT A -
- - - - - - - - - - - T C TGGT ACGTGA T CA T A T TGAA T T A - - - - AAC T T A T T T C - - - - - - - - - A T AA T AGT TGT T AAAAC TGAGC T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AGT T ACC T - - - - - - - - - A T C T T CC T CGAAAAAGGGGAGT AAAGGAGT A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T ACC T A T T T T ACGCAAGGCCGAA T T C TGT AAC T T TGACA T AAAAACGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGC TGGT T T - - - - - - AGT T A T A T ACC TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T TGT CC - - - - - - - - - - - T T AGACA TGT AAAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACAGACA T AACA - - - - - A T ACAGT T T C T T CAAGCAA T AAA T T AA T T AAA T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T TGT CC - - - - - - - - - - - T T AGACA TGT AAAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACAGACA T AACA - - - - - A T ACAGT T T C T T CAAGCAA T AAA T T AA T T AAA T TGC
CA T T A - - - - - - T CGT T TGCACA T CGCCA T AAAA T TGAGAGT T T T T A T C T - - - - - - - - - - - GT A T AC T TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AC T T A T A - - - AC T T T AGAC T TGT T T TGCAAGC T AA T A T T AAGA T CA T A T
CA T T A - - - - - - T CGT T TGCACA T CGCCA T AAAA T TGAGAGT T T T T A T C T - - - - - - - - - - - GT A T AC T TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T T ACA T AC T T A T A - - - AC T T T AGAC T TGT T T TGCAAGC T AA T A T T AAGA T CA T A T
T A TG - - - - - - - T T T T T TGGGT ACC T A T AGAAGAA - - - - - - T AAA T A T T T - - - - - - - - - - - A T AGGT A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACAGGT A T A T AA - - - - - - - - - A T T AAAA T ACA T AGA T TGTGCCAGGA T T A T AC
T A TG - - - - - - - T T T T T TGGGT ACC T A T AGAAGAA - - - - - - T AAA T A T T T - - - - - - - - - - - A T AGGT A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACAGGT A T A T AA - - - - - - - - - A T T AAAA T ACA T AGA T TGTGCCAGGA T T A T AC
T A T CA - - - - - - AC T CA T A T ACA T CC TGACGAGCG - - - - - - CAGCCA T C T T - - - - - - - - - AA T A T A T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGGCGT CC TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGA T T T AGGGGT AAAAGT A T T C
- - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T A T A T T AA T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T A T T TG - - - - - - - - - - A T A T AC T TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T AC T TGCA T - - - - - - - - - - - - T T T T TGA TGACA T TGCAA T A T T A TGGT AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGGT CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T ACAA T AA T T - - - - T T A T T A T T A T T A T T A T A TGA T T AAAAA T ACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T A T T TG - - - - - - - - - - A T A T AC T TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T T TGGC T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T AC T TGCA T - - - - - - - - - - - - T T T T TGA TGACA T TGCAA T A T T A TGGT AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AAGAGT A T T CGGGCA T
- - - - - - - - - - - T T A T T T A T C T A T T AAGGAA TG - - - - - - - - T TGT T AGT T T - - - - - - - - - - A T AAA T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T T T AACAAA T A T A TGT - - AC T A T AGAGT TGGC T T T TGT T A T A T T A T T AAA T A T A T C T
- - - - - - - - - - - T T A T T T A T C T A T T AAGGAA TG - - - - - - - - T TGT T AGT T T - - - - - - - - - - A T AAA T A TGT T AAAAC TGAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T T T AACAAA T A T A TGT - - AC T A T AGAGT TGGC T T T TGT T A T A T T A T T AAA T A T A T C T
T A T T AA T T T T A T T A T T TGT C T T T T CC TGTGAAA T CAA T A T T CGCCA TGT T A T A T T T AA T T T AA T A T A TGT T AAAAC T A T T T T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T T T T A T T A T T TGT C T T T T CC TGTGAAA T CAA T A T T CGCCA TGT T A T A T T T AA T T T AA T A T A TGT T AAAAC T A T T T T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AAC T T T AACA T T AA TGC T T T T - - - - - - - - - - - A T A T T A T C T A T A T T A T A T T T AA T T T AA T A T A TGT T AAAAC T AAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T AC T T - - - - - - - - - GT A T AAGAAGT AAAA TGT T TGAAA T T T AA T T C
T A T T AAC T T T AACA T T AA TGC T T T T - - - - - - - - - - - A T A T T A T C T A T A T T A T A T T T AA T T T AA T A T A TGT T AAAAC T AAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T AC T T - - - - - - - - - GT A T AAGAAGT AAAA TGT T TGAAA T T T AA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGGCAAGT C - - - - - - - - - T T T A T A T A TGT T AAAAC T AAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAACGT T AA T CCA T AGCC T T A T T T CAAAAAA TGT T A T T AAGAAAAGT T
T AA T A T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T AA T A T T A T A T A T A T AA T A T A T T A T - A T A T A T A TGT T AAAAC T AAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA TGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - AA T T T AACGAGA TGT C T T AAACGAGA TGT
T AA T A T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T AA T A T T A T A T A T A T AA T A T A T T A T - A T A T A T A TGT T AAAAC T AAGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA TGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - AA T T T AACGAGA TGT C T T AAACGAGA TGT
T A T T T A T C T T A - - - - - - A T ACAGT T C TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - A T A T A TGT T AAAAC T A TGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T T CA T - - - - - - - - - GT A TGT TGCCAAGGGAGT T T A T AAAC T T A T A T
T A T T T A T C T T A - - - - - - A T ACAGT T C TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - A T A T A TGT T AAAAC T A TGT T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - C T C TGGT T C TGGA T CGC T T CGGT C T T CC TGA T A T CGAC TGA T A T C T AACA T A T A T T CA T - - - - - - - - - GT A TGT TGCCAAGGGAGT T T A T AAAC T T A T A T
T A T T CAC T AAAGCGACGA T A TGAA T C T T C - - - - - - - - - - T CGT A T A TGT T A T T T T CAGT - T T A T A T A TGT T AAAAC T A T T T T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGAAAAGC T C T CGA T T T CA T TG
T A T T AA T T T T A T T A T T TGT C T T T T T C TGCGAAA T CAA T A T T CGCCA TGT T A T A T T T AA T T T AA T A T A TGT T AAAAC T A T T T T A T A T T AGCCCCAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5693bp; fragments: 641; full length: 0 (>=5123.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5693 bp
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 size: 6088bp; fragments: 605; full length: 0 (>=5479.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_93
 size: 271bp; fragments: 105; full length: 74 (>=243.9bp)
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