
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1449
AGT AAAA T T T T T CGA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAC T T CAAGAAAAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAGAAACAAAC - T CAC T T T T T T T T CA T T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT AA T
TGT AAAAA T T T T CAGT A T T C TGTGA - AA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGA - AAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAA T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AAAA T T T T CCAGT A T T C T C TGAAAA T T ACCAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT T CGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T AAAAAAAAC - - - - - - - - T C T AC T T T T T T T CAC T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT AA T
AGT AAAAA T T T T CAGT A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T T AGGAAAAGT CCGAAAAGGTGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT - - - - - - - A T CA T C T C T C T CGC T C T AGTGGCAGGCGAGAA T ACCGAC
AGT AAAA T T T T T CA - - - T T C T CC T AAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T C T T A T TGT CACC T AGAAAGT T T T AGGAAAAGT CCAAAAA TGCGC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T CAAAAAGT TGCCGGT T T T T AC T AAAGCA T AAGCA TGGTGGGAGAA
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT AACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAAGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T AA - - T T A TGT T C T T T T A T T TGGCGGC TGGC TGGGCACGAGCC
AGGAAAA T T T T T C T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAC T T T AAGGAAAAGT CCGAAAGGGCGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T CAA T A T A T T T A - - - - -
AGT AAAAA T T T T CAA T A T T C T T CGAAAA T T ACGAA TGTGA TGT CAC T CGA T T CGT C T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAGAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - T ACCC T A T A T T ACACACAACGAAAGGCGT AC T T AG - - - -
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGGAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAAGAAAAGT CCGAAAAGGCAC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA TGACC - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAAACAACAA T ACCGCCGAC
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGT TGTGGCA T T CGA T TGGT A T TGT CACC T AGAAGGT T T AAGGAAAAA T CCGAAAAAGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGCACCACCA T T CA T T T C T ACC T T CGAGAGT ACCAC T CCGAGAAA
AAAAAAA T T A T T T A T T A T ACAC TGAAAA T AAAGCAACAGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CAC T T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCAAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAAAA T CACA T A TGAAAA
AGT AAA T T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T A TGAA TGTGGTGT CA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCGGCCGT AC T ACGCCA T T T T T A T AA T CCA T T AAA T CGT T T CA T CA T T
T T T AAAAAC T AAAA T T AAAC T TGGGAAA T AACGGA T C TGGT T CCA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAC T T T AAGGAAAAGT CCGAAAAAACGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCACCC T TGC T C T C TGT C T T T T CGAGA T TGGCGAA T CCGGCAG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAGAAACAAAC - T CAC T T T T T T T T CA T T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT AA T
AGT AAAAA T T T T CAGT A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CGCC T AGAA TGT T T T AGGAAAAGT CCGAAAAGGTGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A TGT T T TGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T CGAAAAGGCGC T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAGC T AA - T CGGC T C T CCGT C T C T T A T T AACA T ACCGT A T ACGAAAA
AGT AAAA T T TGT C T A T A T T C T - CGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T T A TGCACGTGT A T T T CGACAC T T CAAGAAAA T CAAAA T T AA T AGT
AGT AAA T T T T T T CAA T C T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGAAAA TGT T TGAAAAGACAC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CCAC TGAGAGT TGGAGAAG -
AGT AAAC T T T T CCAA T A T T C T CCGAAAA T T A TGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAA TGCGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACC TGGT A T AGAA T A - - - - - - - - - - -
AGT AAGAA T T A T CAGT A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T C T AACA T T A TGT A T T T TGT T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AAAA T T TGT C - - - - - - - - - - - - - AA T T ACGAA T T TGA T T T CA T T CGA T T CA T T T T T T CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAC T CCCAAAAGGCGC T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAGC T AA - T CGGC T C T CCGT C T C T T A T T AACA T ACCGT A T ACGAAAA
AGT AAAA T T TGT C - - - - - - - - - - - - - AA T T ACGAA T T TGA T T T CA T T CGA T T CA T A T T T T CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAC T CCCAAAAGGCGC T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAGC T AA - T CGGC T C T CCGT C T C T T A T T AACA T ACCGT A T ACGAAAA
AGT AAAAA T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGACGT CA T T C T A T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGCAAAGT CCGAAAAGGCGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T A TGC - - - - - - GT T C T T T T A T C T AA TGAGT ACCA T AA T T - - - - - T
AGT AAAAA T T T T CAACA T T C T CCGAAAA T T ACAAA TGTGGTGT CA T T AGA T T CGT A T T T T CACCGAAAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGACGC TG - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGCCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGA - AA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AAAAAGT T T ACGAAAAAGT CCAAAAAGGAGC TG - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
AGT AAAA T T T T T CCA TGT T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCCAAAAGGCCC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT ACAACAGC T AA T A T TGT T AA T TGAA T AA T AA T T AACAAAAAAGA -
AAAAAGC T T T T C T T AAAGT A T T T A T AA T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AC T C TGT AC T C TGT AAA T T T T AA T AA T T T T C T C T ACAAAACGCACACCGAACC T ACC T C T CGT A T CGTGAGGGTGTGCGACACCA T C TGG
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGT TGT CA T T CGA T T CA T A T TGT CAC T T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCCAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AAAAAAA T T T T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAC T T T AAGGAAAAA T CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAAAACCAAAC - CCAC T T T T T T T T CAC T T AA T TG - - - - T AAA T T T AGAAA T
AGT AAAA T T T T T C T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGT AGTGT CA T T CGA T ACGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT - - - - - - - - - CGC TGAA - - - - - - - - - - T AA T T TGA T A T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AACGT T A T C T AAGA T AAGCGGAAAC T T AC - GT AACCA T A T T T T ACGT T A T AAACGT CAA - - - T AA T AA T
AGT AAAA T T T T T C T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGT AGTGT CA T T CGA T ACGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT - - - - - - - - - CGC TGAA - - - - - - - - - - T AA T T TGA T A T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AACGT T A T C T AAGA T AAGCGGAAAC T T AC - GT AACCA T A T T T T ACGT T A T AAACGT CAA - - - T AA T AA T
AGT AAAA T T T T CCA T T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGT T CCA T T CGA T T CGT A T CGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGCA T A T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AGCC
AGGAAAA T T T T CCAGT A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGA TGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAA - - GC T C TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAA - - - - - - - - - ACCAC T T T T T T T CAC T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT T A T
AAAAAAA T T T T C T T AAA T T A T T T AAAA T TGGC T TGT T CAAGA T TGT T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AC T C TGT AC T C TGT AAA T T T T AA T AA T T T T C T C T ACAAAACACACACCGAACC T ACC T C T CGT A T CGT T AGGGTGTGCGACACCA T C TGG
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGT A T CA T T TGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGGTGC T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CGGT CA T AAGT T C T AAGGAC
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T TGA T T CGT A T TGT CACC T A - - - - - - - - - - GGAAAAGT CCGAAAAGGTGC T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT T T C T T T T CCC T TGC T T A T AACCGAAACCGT C TGC
T A T CCAC T T T T CCAA T T CAA T T TGACAA T T C T ACA TGT TGT AAAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGAGGAGAGC T T T ACA T C T T AA T T T A T TGGCCAA T AAAACAAC T AG -
AGGAAAA T T T T CCAGT A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGA TGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAA - - GC T C TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAA - - - - - - - - - ACCAC T T T T T T T CAC T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT T A T
AGT AAAC T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T A TGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAC T T T CAA T AA T T T T T C T T CGT T T T T - - - - - - - T T AAA T AGAACAC
AGT AAAA T T T T T C T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CAC T T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT C TGAAAAAACGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AAAAA T T TGCAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAAGA T TGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T AGAA T AAACAAAGT AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T C T T T TGA T T T T T T T CAAA T T CGAAAA T C T T AA T A T T T T T CAA T ACAAAAAGAAACAAAC - T CAC T T T T T T T T CA T T T AA T TGT T AA T AAC T T T AGT AA T
AGT AAA T T T T T T C T T T A T T C T CCGAACA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT C T AA T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T CCAAA T A T T T T T T T T CGAA T T T T AAAA T ACA T AA T T T AAAAAAA
AGT AAAA T T T T T CAA T AA T CACCAAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGAAAAAGT CCGAAAAGACGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGAAA T T T T T C T A T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGGAAAAGT CCGAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T TGA - - - - - T AGT T CC T CGT C T ACAGAGAAA T AAAA T AAA T C TG
AGT AAAA T T T T T CAA T A T T C T CCGAAAA T T ACGAA TGTGGTGT CA T T CGA T T CGT A T TGT CACC T AGAAAGT T T AAGAAAAAGT CCAAAAAGGCGC TGAA - - - - - - - - - - T T CCGGCA T T A T T T T T T AA T T TGAAAAA TGT AA T A T A - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1449bp; fragments: 157; full length: 0 (>=1304.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1449 bp
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 size: 2101bp; fragments: 178; full length: 0 (>=1890.9bp)
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