
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1548
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T A T AGGC T - - - - - - AAGCGCGGAA - AAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGA T A T T T T T T CA T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CGT TGT C T T AGT T A T AGGT A - A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AACA T AC T T A T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT A T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T AA T A T TGT C T T T T T CGT T TGCA T T T T T T CC T TGC T T T AAC T A T AAA T T - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T A - - - - - -
ACCAA T T T T T AC T T T T T T AAA T A T A TGACAA T T T ACA T T AGTGA TGAA T A - - - - T T AGGCACGGAA - AAA TGCAA T T TGCGT T T T T TGA T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGTGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGTGA TGAC - - - A T AGT A T AAGT T T C T T - - - - GAGTGT T T T A T TG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGCA T AGT TGT A TGT AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T - - - - - - - T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGGC T T T TGT C T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCCA T T T ACA T - - - - - - - - T T T T T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA T T T T T TGA T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT TGACA - T T T T T CC T TGC T T T AGT T A T T AGT - - A T A T AA T AAA - - - - - - - - - - - AAAAAAAAA T T AAAACA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGT CA T T A T T A - - - - - - AGGCACGAAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGAA T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T AC TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT CA T T A T A T - A T A T AA T AAA T T T T T T - - - - AAAAA T - T T A T CGA T A T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGAA T T AAAGGA T T T T CAAGT A - A T A T - AAGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGAA T T T A T TGCA T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A TGACAGT A T AAGA T AAC - T T T T T AAA T AAAGAA - C TGT T ACAGCAC
GTGAAGTGAGAGT T T T T T T T C T CAA T T T TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAGGCAC TGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT A T T T T TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA T T AAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGTGAGCCAC T T T TGAAAAACACCCGGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAGGCACGGAAAA - - - - CAA T T TGCGT T T T T T T T T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA - T T T T T CC T TGCC T T AA T AA T AA T A TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T A T TGACGT AC
GA T T AA T A T CGT TGTGGAACA TGGTGGAAAGT C T - AGAAAAA TGCAAA T A T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGT AAC T TGCA T T T T T TGT T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T A - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AA T AGT TGT T T T T A T CAACGT A T T T T CGA T T - T AGAAGT AA T A - - - - T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT C T T T T T ACA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AA T A T T - - - - - - - - - - T T T T T T T - - - - - - - - - - T T T T TGGT A T AC
AGT AA T AGT TGT T T T T A T CAACGT A T T T T CGA T T - T AGAAGT AA T A - - - - T A T A T AAGGCACGCAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T T A T C T T T T T ACA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T AC TGT T T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CCGTGCC T T AA T T A T AA T A T T - - - - - - - - - - T T T T T T T - - - - - - - - - - T T T T TGGCA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGTGT CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAAAA TGCAA T T TGCA T - - - - - - T T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGAGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGT C T T AGT CA T AAA T AAA T A T - - TGAA T T T T T T TGA T AA T AAA - - - - C TGC TGC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A - - - - - - - A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGT A T T T T T TGT T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T - - T AAAAAA - - CGT TGACGT T C
AAA TGA T ACAA T T T T AA T AC T T AA T AAAAAAAGT - - - - - - - - - - T AAGCA T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT T T T T TGGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T AGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT CA T AACC T T ACGT - - T AAG - T CCA T T AA T - - - - - - - GT A T TGT A T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T A T AAA T AGCAC T T T TGGT T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T AA T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T T ACC T CA T A T AAAACAA T A T A T - - T T AA T T T T T T AAAGCGAAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T A - - - - - - - - - A T AAACA T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TG - - - - - - - - - A T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA TGA TGA T AC T ACA T AACAAA - - - - T T T T A T AACAAAA - A T T T AAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCCA T A T AAAC T AAAAAGT T T A T ACAAA T A T A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T - - - - - - - - T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGTGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGAGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAACA T T T T T CACGAAAGT CA T A T A T A T AGA T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGT A T T T T T TGT T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AA T T ACA T A T - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T T A T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T AAGAAAAGA - A T A T TGA TGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T - GT T TGCA T C T T T T C T T TGCC T T AA T AA T AAC T A T A TGCAC T A T A - - - - - - - - - T AAAGT AAA T A T C T AGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T AC T C T C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CCGTGCC T T AC T T A T CAA TGT AAAG - - TGAC - T TGT T T AA T AGAA T A - C T AGT AAAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT T T T A T T T A T T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AC T CA T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CGGT A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AA T A TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGT T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T TGGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AA - - - - - - - - - - T T AA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T C T T T T CC T TGCC T T AC T AA T AA T T A T - - - - - - TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CAAAGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - A T T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T TGAA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T C T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGC T T T AA T T A T AAGCC T A T A T AACAAA T T T T T T T T A T AGAAAAACAC T T AAAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CCGTGCC T T A T T T A T TGCC T T - - - - - - T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGAAAA T AC
AAA T C - - - GGAA T T T A TGT T AAA TGT T A T AA T AAAGAA T T A T T A T A - - - - - - - A T AAGACACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T - - T AAAAAA - - CGT TGACGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T AACCA T AGT T A T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A TGT T A T T T T CGT AGT T A T A T T A T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T T T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AC T T A T AAC T A T - - - - - - T AGAC T CC T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGT TGGCGT T C TGA TGAAC TGACC T T ACA T AAGAACAGT T AC TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AC TGA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGCA T AGT TGT A TGT AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T - - - - - - - T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAGCCA T TGT T A T CAC T T T C T AA TGA T A T T CC T CAAAAA T T A T A - - - - - - - A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT T T T T TGGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T - GT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AAC T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGT A T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA TGT T AC TG - - T T T T T TGT T TGT A T T T T T T CCGTGCC T T AC T CA T AAAGT AAGGG - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT CGAAGTGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCACGGAAAAAAGT CAA T T TGCA T T T T T TGT T T T T T T ACA TG - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T T C T C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT T A T A T C T T T A T A T AA T AAG - - - - - - T AA TGAAAAAAGCA T TGT A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGAC T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT AA TGGGT T A - - - - AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGACA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAGGCAAGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGT A T T T T TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1548bp; fragments: 409; full length: 0 (>=1393.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1548 bp
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 size: 1900bp; fragments: 409; full length: 0 (>=1710bp)
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