
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6415
T A - - - - - - - - - AAA T A T AA T AAC T T C TG - - - AAAAAAC - - - - - AACACAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AACAC T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGGAGGA
T ACAAA T - - - - AAGAA T AAAAA TGT TGA - - - - - - AA - - - - - - - GCCCAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - ACAAGT AGCA - - - - T T T AC T AA T AC TGA T A T C - AA T AGT T AGC T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAAC - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T AAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAAAAAAAA T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AGCCGCAACC T T AGT T AGT T ACGACCAA - - - - - - GCAAAAAAGCAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - T ACC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T C T T CGA
- - - - - - - - - - T A T CAGT AAAGTGC T C T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AGT AC T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - AC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - A T A T - - - - - TGAGT AA T AA T C T - - - - - - - - AAG - - - - - - - T AAA T T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AAA - AC
T - - - - - - - - - - - TGT C T AGTGAC T C - - - - - - - - - A - - - - - - - - - AAA T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AA T AGCA - - - - - - - - - - - - T AGCA TGAA T T T C - - GAGC T T ACAGAA
- - - - - A T - - - - A TGT T A T AAAAC T T A T - - - - AAAAA - - - - - - - ACA T T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC T T CGCGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT AAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - ACA T - - - - A T CCC T AGCGAC T CGTG - - - AAAA - - - - - - - - - AACGCC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGAAA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T A T CAGT AAAGTGC T C T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AA T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T AAAC TGGCCAA T AAAAA TGT T AAAGCGT T AAA T C T A T T CAGGCAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGA T - - - AGCA T C T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CACAGT T T CAGA T A T
T A - - - - - - - - - A T A T AA T A TGA T T T T T AA - AAAGAAA T - - - - T A T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - AAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A
T AAAAA T - - - - TGAAA T TGC T A T T T C T AG - AAAAAAA T T CA T CAAAAA T T A T T T A T T AGC T C T TGT T CA T T T T AGT T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - A T TGT T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T CAAA T T T
GC T AAAGA T T T CCAAGT AGCA T T T T T AGA - AAAAAA T T T T A T T T T T CGA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - ACGA TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAC - - - - AAACA T T C TGT T T T CAAAGAAA T TGA T - - - - - T AAA T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAG - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAA TGCAACGAC T A T ACA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGC T A T ACAG
TGTGAA TG - - T A T A T A T T T T AAA T T T T A T - AAAAAAA T - - - - - A TGCCA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - ACCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T T T A T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T AAAAGT AC T T T AC T T AA T T TGT T AA T A T T AA T T T CAAAAA T TGCC T C T A
T A T AAA T - - - - AAGT CCAGCAACC T T T AA - AAAA - - - - - - - - - T AAGT AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - AGT AC T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAC T C T CCGAGGT T CGCAGT T CCAGAG - - - - - - - - T T A T T CCAGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - AA T A T T T T CC T TGC T - - - - - - - T A T T C T T T T T CGAAGT TGCGT T CG
- - - AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T T A T - TGGCA T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAAC - - - - - - - AA T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG
CA - GA T AA T T T AAAAA TGA T AA T A T AGAGGAAAACA - - T T AC - C T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T - - - T A T A T C T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T ACCAA T T T T
T AGAAGT A T T T ACGCACGGGT A T T C T CAAGAAAAAAACA T A T - GAAA T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T C - - - AAAAC T T CA T A T AA - - - - - - - - - GT T AA T A T T - AA T A T TGAAAGC T
T A TGA T T - - - T ACAGT AAA T CA T T T T CAAA TGAAA T A T T TGT T T AAA T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T AA T AA TGA T T T T C T - - - - T TGT TGA T AGT - - - - - - - - AAA T CAAAA T T T
CA T ACA T - - - - T AGGGTGACAA T T T T T A - - CGAAGAGT - - - - T T CGA T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGT CCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T T CCA T AAAAAAA T CCC TGA - - - - G - - - - T TGT - A T CC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T - - - AA T AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T C T C T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T AAAAACAC T T T AC T T AA T C TGT T AA T A T T AGT T T CAAAAA T T ACC T C T A
- - T AAAGA T T T A T T T AAAA T AA T A TGCAA - - - - - GA - - - - - - - A T AA T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA - - - - AA T AA T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T AAAAGT AC T T T AC T T AA T T TGT T AA T A T T AA T T T CAAAAA T TGCC T C T A
T T - - - A T - - - - A T A T A T AC T T AA T T C T AAGAA T AAAA T T CGT T T CACC T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - ACC T C T T AA T T - - - - T C T T T T AAA T CAA T T T - - - AAAACC T AA T CG
GT T T AA T T - - - A T CAA T AA T AA T T A T AAG - - - - - AGA T - - - - A T T T A T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T TGAAA T AA T TGA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACACAAAGAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T AAAAGT AC T T T AC T T AA T C TGT T AA T A T T AGT T T CAAAAA T T ACC T C T A
T A T CC T T AA T AGC T CGT AGCGA T T T A T AAGAACA TGAG - - - - - CAAAAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T - - - A T T AC T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGT AGGTGG
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 size: 6415bp; fragments: 1127; full length: 0 (>=5773.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6415 bp
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 size: 6716bp; fragments: 1129; full length: 0 (>=6044.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_967

 size: 5069bp; fragments: 307; full length: 1 (>=4562.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5069 bp
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