
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7433
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA - - T AAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CC T T A T T AA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA TGTGT - - - - T T CA T T T T AGA T A T T T T AAA T AGC T T T T C T T TGT T C T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAAA T CC - - A T T T AC TGCAAACAACACCAAAAA T CAACGAC T T AA T T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACCA - - - - - - T T TGT C T A T CAAA T TGT A T T A T ACCA T T T T T T A - - - T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T C T A T A T A T T TGAGGT CAACAAAAAGGAGGT CCGT C T CC T TGT T A - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACCA - - - - - - T T TGT C T A T CAAA T TGT A T T A T ACCA T T T T T T A - - - T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAACGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T TGT T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA - T AAAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A TGT T T T AC T TGA T AGGAA T CGGAAAAA TGT T T T T CC T A T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAAAGCGGC T T AAA T AAGT AA - - - - - - - - T CAA T T T A T A T CA T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAAA T CC - - A T T T AC TGCAAACAACACCAAAAA T CAACGAC T T AA T T AAA T A
AA T - GAGA T AA T T T AGA T - - - - AAGT AAAA T A T T TGT T CAC T T A T AAGT T A T AAAC T T CC - AA T AAGT T C T T T T A - - - - AA T T AA - - - - - - - - GA T T AAA - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGGACC TGA T T TGAAGAAGT AA - - CAAA T A T T T A T T AA T T T A T TGGTGA T AGA T T T T T CA T AAAGT T CAGGGACGGT T A T T AA T AAGT T TGGT T T AC T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T C T A T A T A T T TGAGGT CAACAAAAAGGAGGT CCGT C T CC T TGT T A - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAGC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA - T AAAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAA T T T T AA - - - T T T CAGC T AGAC TGA T C TGAGACGGT T T T AGAA TGA T AGG
AA TGGAAAAAA T T T AAA T A T T T AA T T CAA T T A T T AAC T AAC T T A T T AGT T A T AAGC T T T T T A T AA T T T T CAA T T A T A T AAA T T AAAAAGGCCGGC T CAA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA TGTGT - - - - T T CA T T T T AGA T A T T T T AAA T AGC T T T T C T T TGT T C T T T T T
AA TGGAAA T A - T T T AAA T AAGT AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAC T T T T T A T AAAGT T CAA T T A T A T T AA T T AA T AAGGT TGGT T T AA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAAAA T AAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T CACA T ACGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGGGGACGT C T AGCA TGAA T ACA T T CAA TGT AAA T AAA T T T AGT AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAACGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T TGT T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - A T AAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T ACAC T T T TGT T T T T T CG
GA T CGAAA T AA T T T AGACAAACAAGCCAA T TGC T AACGCAC T T A T T AGT T A T AAAC T T T C TGT AAAGT C T - - T TG - - - - AA T T AA T AAAG - - - GT T T AA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAGC T C - - - - - T T T ACCAAAAACA T AAAGA T AAA T T AA T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - AA T AAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T TGGT A T AA T C T CGGT CGT AAGT T C TGAGAAA T T T C T T CGAGAC T A T TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - A T AAAAAAAAGGT CCACAA T A T A T AGT TGT C T T ACA T A T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AAAA T AA T T CAAAA - - GT AAA T CAAA T A T T AA T T AA T T T A T AAA T - GT AAACC T T T T C T AACGGT T CAA T AGA T T T TGT AA T T - - - T TGA T T T T A T - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA - T AAAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A TGT T T T AC T TGA T AGGAA T CGGAAAAA TGT T T T T CC T A T T A - - - - -
AAGGAAAA T AA T C T AAA T - - - - - - - - - - - AAA T T AGT T AGTGAA T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - A T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A T - - - - - - AA T A T T AAAA T T T A T TGAAAA TGA T T AA T AAGT T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAA - T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - - T AAAAAAAGGTGTGA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - GCAGGGCGA T AGCGGCCAC T AAAA T ACGCGGT CGGGCCGT AGGTGACGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - A T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAA - - - A T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAAA T AAC T T AAAA - - - - - - - - - - - ACA T T AAC T AA T T T A T T AA T T ACAAA T - T T T T A T AAA T T T CAACCA T A T T AA T CAAGGACG - - AA T C T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAA - - T AAAAAAAAGGT CCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CC T T A T T AA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AA T T T T CAA T T A T A T AAA T T AAAAAGGCCGGC T CAA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA TGTGT - - - - T T CA T T T T AGA T A T T T T AAA T AGC T T T T C T T TGT T C T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T AA T T AA T AAGGT TGGT T T AA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACCA - - - - - - T T TGT C T A T CAAA T TGT A T T A T ACCA T T T T T T A - - - T T T CA
AG - - - - - - - - GT T T AGT T - - - - T CGT AAAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - T AAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACCA - - - - - - T T TGT C T A T CAAA T TGT A T T A T ACCA T T T T T T A - - - T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T C T A T A T A T T TGAGGT CAACAAAAAGGAGGT CCGT C T CC T TGT T A - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T T AA T T T A T TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT T A T T AA T AAGT T TGGT T T AC T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACA T C T A T A T A T T TGAGGT CAACAAAAAGGAGGT CCGT C T CC T TGT T A - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAAGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACAGC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A
AA TGGAAA T A - T T T AAA T AAGT AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAC T T T T T A T AAAGT T CAA T T A T A T T AA T T AA T AAGGT TGGT T T AA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
AA TGGAAA T A - T T T AAA T AAGT AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAC T T T T T A T AAAGT T CAA T T A T A T T AA T T AA T AAGGT TGGT T T AA T - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAAGGGACCACAAAA T A T AGTGGT C T T ACACAAGAA T - - AA T ACGCCAAAAA TGCAA T AAAAAAAA T T AA T AA T AA T ACA
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 size: 7433bp; fragments: 1971; full length: 0 (>=6689.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7433 bp
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 size: 7780bp; fragments: 1968; full length: 0 (>=7002bp)
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 size: 4337bp; fragments: 952; full length: 4 (>=3903.3bp)
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