
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6017
- AAGT TGA T T AA T - - - - - - T T A T T T T T CGAAAAC T AAAAA T T AA TGAA T A TGT T AGA TGA T AAGAA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACA - - T AG - - - - - - - - - - - - GT T TGAAAAGACC T T T T AAA - - - TGT T T T T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGA TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAA TGAAA T C T A T C T AAAA TGA T T TGAGT CCGT
T A TGT AACAGGA T TGGC T A T T T C T AACGAC TGA T CG - - AA T AACAGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA T T T AAAAGT T T CCCGAAGCAAACCCCA T A T T T A T - - - - - AA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C TGGT A T TGA T T A TGCAGT T T T T A T T CGGGA T CGGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT CAGT T AAAA - - - T CA T TGC T T T CCC
T ACA T T AGAGGCC T T AACAA T CCC T ACA T CAAGT CAA T A T T T AAA TGTGA TGT T AGA TGA T AAGGA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T T A TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T TGT A T CA T A
- CAGTGAGT CAC TGT AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T TGT A T T A T A
- CA T T T AAGTGC T C TGCAAGGT T TGAAGA T A T AC TGAAAA T T TGAGGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGAGAAA TGCCAAAAGAGACGT T T T T AC T CGG
- AGAAAAAGT AC TGAAAGACAA T T AAGACAAAACCAAAA T T T AACA T T AC TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T - - - - - AA T A T T - - - GAGGT AAAGAAACACAAGAAG - - - CA T C T CCCC T CAG
T A TGT AACAGGA T TGGC T A T T T C T AACGAC TGA T CG - - AA T AACAGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAC T CGCA T CGGA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - AGT A T T - CGT TGT T AA TGAGGC T CCAAA T AGT CCA T T C T T C T T CAA
- T AGGT T A T AA T T CAAG - GAAC T AA T T AAGAAA T CGA - - - T T A - - - - - TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T AAAAAA T T T T T ACAAGGCACA T TGT AGA T TGAAAA T T - CAC TGAC TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - T AA T A T AA T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T
- GAGCGAA TGAA TGT A TGAGTGT T AGT A TGAAA T - - - - - - - - - A T CA T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA - T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACGGAACC T A T CAAGGA - - T AA T T T A T A TGCA T
- AAA T T AAAGGA T A T T A T AGT A T T A T T CGAACGC TGAAAA T T T A T CAGAGTGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T CAGA - AA T C T T A T - - GGT CCAAAAC TGGT AAAAGA - - T T A T T T T TGT CCCA
- AAA T AAA T T AC T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T ACAGGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - T AGA TGA T A T T CC - TGCAAAAAAAGA TGT TGAAAA - T CCA T T T C T T T T AAA
- GAGCGAA TGAA TGT A TGAGTGT T AGT A TGAAA T - - - - - - - - - A T CA T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A TGAAAGGA TGT T TGT A T - - A T T T C T T T A T CAC T
- A T AGAAAGT AC T T AAA T - T AGT AAA T A T AAA T A T AAAA T T TGA T A TGA T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - AA T A T C - - - A T C T TGGTGCGA T T C T AA - - - - T C T A TGCC T C - - - - -
TGAAAAA T ACA T T C T T CAAA TGC T CGT T C T AAAA TGCAAA T T A T AGA TGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AAA T T ACA - - - - - - T AA T A T AA T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T
- AGT T T AAAAGC T CAACA - - - - - - - - - - - - - GA T T AAG - - - - - CAC T AGC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T AA T AAA T T CGAAA - - - AA T A T T T A T T T AA
- ACACCACAAGT T C T AAC - - - - - - - - - - - - - AAC TGC - - - - - - - - - - - T C TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T C T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T CAAACGAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - T AGACAA T AAG - - AC T A T AGT ACAAAAA T T AAAAAA T CAA T T ACAGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - T AGACAA T AAG - - AC T A T AGT ACAAAAA T T AAAAAA T CAA T T ACAGT A T AA
- AGA T T AA TGA T T T T AACCC T C T AGA T TGAGA T T T AA - AA T T - - - - - - A T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T T AA T - AA T A T T ACA T A T T TGACGA T T CA T T TGACA - - - CA T T TGAA T T TGA
AAAC TGGA T AGA T CGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC - GACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAGGAAACCAAAAAGT C TGT C TGT T ACGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGT A TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T AAAAA T CGAGAAAAA - - - TGT T T T T T T TGGA
- AAAA T AA T AAA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGAAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AC T ACA T T T T A T
- GAGT T TGAGA T T TGGACAC T A TGA T T AAAA T A TGG - - - - - - - A T AAA T T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T T AA - - GA T AA T A T C T TGT TGA T AGCGT T T AAAAGG - T T T A T T T TGA T T T T A
- - - - - AAAGGAGT CAGAC - ACGT ACA T CCAAA T CCG - A - - - - - - - - - T AA TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CA T T T AGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - T AGA T ACCA T T - - A T T T T CAAAAA T A T T T T T T ACAGCGT A T T C T ACGT AAA
- AAGT TGA T T AA T - - - - - - T T A T T T T T CGAAAAC T AAAA T T T AA TGAA T A TGT T AGA TGA T AAGAA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACA - - T AG - - - - - - - - - - - - GT T TGAAAAGACC T T T T AAA - - - TGT T T T T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAACAC T T CAAGAAACA T T T T T T AA T T A T A
- AACACGGT AGT T T T A T - - T T T AGT T T AAGAGA T CCC - - - - - - - - - - - T C TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACA - - T CGG - AGT AA T A TGTGCCAAA T CGAACGT CAGGAA - - - GT TGT A T CGT A T A
- AAA T CAAAGA T T T T CC T AA T ACAA T C T T CGGA T TG - - - - - - - ACAGGAC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T A T A T CAAAA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - CAGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T AGT T A T AAC T T AGAAAGGT CGCGA T - - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGA T T T T A T T T CA
T AAA T T AAAGAGT CGAAAGA T AC T AA T T AGGGGT AAGA - - - - - CACACAC TGT T AGA T - - T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - CGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGAA T ACAACC TGA T CA T AC T T T A TGT T CGT TGGCGAA T T AAAGAA T T TGT T TGGAGTGAA
- T T T CAAAGGAGT CAGAC - ACGT ACA T CCAAA T CCGA - - - - - - GACC T AA TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T A T TGGCACAAAA T T T C T AAAAA - T T T A T T T C T AA T CAA
- AGT TGGCC T A T T T AAA T A T TGT AGA T AAAAGGGTG - - AAC T - AGC T AGA TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - GGGAC T CAA T T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - A T A T T C T A T AGC T AA T A T A T T TGT TGAA T A T A T A TGT T AA TGAAA
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 size: 6017bp; fragments: 291; full length: 26 (>=5415.3bp)
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TE: ltr_1_family_1024.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6319bp; fragments: 286; full length: 25 (>=5687.1bp)
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TE: ltr_1_family_1024
 size: 5422bp; fragments: 39; full length: 1 (>=4879.8bp)
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