
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8997
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCCGAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T C TGAGCAAAAGAGC TGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AAGCAA T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAG - - T T T A - - - AGA T TGT AAAACAAA T T TGCCG -
AGAGGACCAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAACA - - - - - - - - - - T CA T AAAGT AGT T T T T C T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGACA T T AAAAA T A TGGT AA T AAAGGC T TGT T C T
CGA T A T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGA T T T A - - - A T A - - T CAAAA T T TGT T TGT T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGAACAAGAAAAAA TGGT CGA - - - - - - - - ACGAAAAA - - - - - - - - - -
AGAGAAAAAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAC T - - - - AAA T A T T AC T AAAA T T T T CCA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C T A TGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAAC T T - - - AA T AGT T AAAAGT ACC T T TGGT T A
AAAAAAGT AAA T AA TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AGAC T T CAAAC T T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCCGAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAG - - - - - - - - - - - - T T T T T AAA T T T A T A T A T T T -
- GACGCAC T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAG - - - - - - AA T A T TGAAAAA T CGA T T T T TGT -
AAA T T AA T T TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T TGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA T T T T AC - AA T AA T A T AAAAAAAAA T T A T A T C
A T AAAAA T T AA T AA TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AGAC T T CAAAC T T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCCGAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T AAAGT TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA - T T C - - - - - - - - - - - ACAACGACGA T A T T T -
A T ACCAA T T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA TGGT C T TGT AC TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AGAC T T CAAAC T T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCCGAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACAGGT AGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T CAGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGT - - - - - AAACA - - T CAA T AAA TGT T T A T CC T
T TGAAAA T ACA T A T TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AGAC T T CAAAC T T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCGT AC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - GT AAAAAACAACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A TGGGT TGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T TGA T A T CGGAAAACA T AAAGGT A T T T T AA T T A T T A T AA TGGT TGT T AAGT T T
TGACAA T T T T A T AC TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AGAC T T CAAAC T T CGAA T TGA T C T A T CACAGCAGTGCAGAACGAA T C T C TGCCCGAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAAACGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGT T T T T ACAAA T A T T ACAAAA T T A T TGC T T T T T
T CAAGAGGACA T AC T A T AGC TGGC T A T A T TGGCAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAC T T TGCGAGCA T T T TGT AA T CAA T CAA T CGC
T T A TGAGT T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGT T T T ACAAA T A T T T T AAAAA T AGT A TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CCAAAAAA T TGA T AA T C TGC - - - - - T T A TGGAAAAAGT CCAAC T T
GGAAAAAA T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T AGT T T T C TGTGT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAG - - T T T - - - - - - - - CGTGCAACGA T T T TGT T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 8997bp; fragments: 1062; full length: 0 (>=8097.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8997 bp
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 size: 11388bp; fragments: 1429; full length: 0 (>=10249.2bp)
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TE: ltr_1_family_996
 size: 5405bp; fragments: 324; full length: 1 (>=4864.5bp)
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