
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5540
T AA - - - - - T T ACAAAAAGT T CCGCA T AGA - - - - A T ACG - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGAA T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAACGC T AAG - T T T T A TGGCAGAAAA T - - - - GTGGCAA - - T AG - - - - GGA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGT A T A T T AA TGT T ACACAGCAAAA T AAA - AACAC T T T T T AGT T T - - - - - -
T T AA T - - - - - - - - T AAAA T T AAA TGGT T A T C T AA TGCGAAA T TGTGTGCC TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T AGC T AACA T C T CGTGGA T A TGAA T T - - AA T TGGT AA T CA T - - - AA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T AC T A T A T T CC TGT ACA T T AGGT T CAA T CAAAC TGT T C T A T T T - - - - - -
- - - A T AA - T T A T T T T AA T T TGAAAA T T A - AA T AGT A T C T A - - - - - - - - - T TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T - - - T CGGT A T AA T AC TGCGAA T T A - T A T T ACA T A - - - - - - - - - G - C TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CC T CC TGT T T CAAGGC T T AAA T T T T AAA T ACAAAAA T - - - - T AAGT C TGT T AA TGT CAAAAA
- - - - - - - T T T AC T TGA T T T T AAA TGT AAA TGT AA T A T A - - - - - - - - - - - C TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T ACAGGG - T C T T AAA T AAGT AAAC - - - - AGGGC TGGT T AA T CG - AAA - -
TGAACAGT T T T CGGAAA T A T AGGCGGAAA T T T T AC T T A T C - - - - - - - - - T TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T A T T TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGT A T A T A - - - - - - - GGT TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAGACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACACCGT T A T T - T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T - - T T T C T T T AAAA T CAAAGA - - - - TGCCA T ACA T T A T - - - - - - GC TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA TGCA TGAA T T A TGT AC T AAAAAGGAAAAA TGAACA T C T CA T T C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CGAAA T T T CCCCC TGT T ACACC T C TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT AGC T A T C T CA - - - - - - - - -
C T AC TGA T C T CCA TGA T T T T T CA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAC T AA - - - - - - TGA T T CCGAAACGTG - T T T CGT A T C T T - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC T T T T ACAA T ACAAGT - T T T C T CAGGT AAGA T T AAA - CA T ACCAA T T T A T T T AGGTGA
ACA - - - - - - - - - - T AAAGTGCCAAA T T CAC T CCA T A T A T A - - - A T T AG - T TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T A T TGC T - T A T A T AA T T TGCAAAGA - - - AAAA T T A T C T AA TGCAAAA T A
T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCGT A T A T ACC TGGT AAGC TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACACAGC T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCCGT T T AA TGCGCCAAA
A T AA T AA T T T T A T T AAA T T T A T AAA T T A - CC T CGTGTGT T A T TGT CAGGA TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AACA T A - - - - - - - - - - - C TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T ACCAAA - T A T T T AA T T AAAAAA T AAGAAA T AC T AGT T A - T T T - A T CAA
CCACCAACC T C T A T A T AA T AGT AAGT T A - T A T T A T A T A - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T TGA T TGT T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CGAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T AC T AGT - T C T T C T ACAAGAGAGT A - - CAAAACAA T A T AA - - - - - - - - -
T T CC T - - T T CCA T AGA TGT TGAAGAGT AACACCA TGT C T C - - - - - - - - - T TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T C T T T T AG - T C T C T AAGGAGAGAACG - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - -
T T A - - - - T T T TGT CAAAA T ACAGT AA T A - C T T CA T T T T T TGT T ACCA - - T TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T C T CCC TGT T ACAA T A T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - -
T T A - - - - T TGT T T T AAGT T AA T AAGAAAAC T T CA T T CA - - - - - - - - - AGA TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - - - A T T T CA T A T T T T T AGGGT CCA - GAC TGT A T CCA - - - - - - - - - C TGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGT ACGGA - - TGT CCAAGGT ACGGACC - - ACAAGGT AC T TGG - - - - - - - - -
- - - - - - - AGT AGA T AAAAACA T ACACGT A T T T AGCA T A TG - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T T AA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - T A T T A T TGGCAAAAA T AAA - GC TGT T C T T T AA T T T AAAA T A
T T CAAA - - - - - - - T T AAA T T AAAAA T TGT C T T T T T C T A T AA T CGT C TGGGTGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGC TGT T CA - T T C TGAAGACCAA T C T A - - AAACAC T AC - - - - C T T - - - - - -
T T CAAA - - - - - - - T T AAA T T AAAAA T TGT C T T T T T C T A T AA T CGT C TGGGTGAAACAGAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGC TGT T CA - T T C TGAAGACCAA T C T A - - AAACAC T AC - - - - C T T - - - - - -
C T A - - - - - T A T T A T AC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CAGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - T AGCGT C T T T T AC T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAC T T TGT CG - AC T T TGA TGAGT AAA - - - - - A TGAC T AC T T A - T T T - T AA - -
ACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - T AGCGT C T T T T AC T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAAGGT TG - - A T T T T T AAGCGAGAA TG - - - AAGTGT CA T T T AA T T CAAA T A -
A T AA T AA T T T TGT T AAA T T T A T AAA T T A - CC T CGTGTGT T A T TGT CAGGA TGAAACAAAA T A TGC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T AA T T T TGT T AAA T T T A T AAA T T A - CC T CGTGTGT T A T TGT CAGGA TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T TGGT AAA T T CAGAGAA T - - T T T T C T T T AC T - - - - - - - - - T TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - T AGCGT C T T T T AC T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGGC T C T CCAAC T T C T ACA TGA T A T T A - - - AAAA TGAACCAC - - - AAAGGA
T T AA - - - T T T TGGCAAACGGA T T AAC TGA T T CGA T AAGGA - - - - - - - - - GTGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - T AGCGT C T T T T AC T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGGA - - - - - - T C T CGAA T C T CAAA T T AGA - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAGA
ACAA T T A - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGT - C T T T AC T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAGCA T TGA T A T T T T T AAAGT TGAAA T - AGAAGAA T T AA T T T - A T T T AAAAC
C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T C TGC T - - - - - - - - - GTGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA - - - - - T T T CA TGACAGT - - - - - - - - - T C T TGT A T T - - - - - - - - - - - T TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCA T CG - T CC T TGA T AACGA - - - - - - - A T TGT CC T T T A - T T C - GAAA -
T T A - - - - - T - T T A T AA T T T TGAAAACAGGAAC TGT A T T T - - - - - - - - GGT TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T AA T T T TGT T AAA T T T A T AAA T T A - CC T CGTGTGT T A T TGT CAGGA TGAAACAAAA T A T AC T T AGT T T A T T CGGT T A T TGA T T A T T TGCCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGT - C T T T AC T T CA T T AAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACA - - - - - - - - - T A T C T T AGA T AAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGT C T T T T AC T T CA T CAAA - CGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAA TGT CAAC - T C T A T AGT TGT A T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - -
- - - - - - - - A T TGA TGGT T T T AAAGGAAAAAA T AA T A T ACA - - - - - - - - - T TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T A T TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCC T TGT T ACAGTGT T T CA - T C T C T TGTGGGGAA T T A - - AAC T T CCGA T AAACGT AAAAAG
CCAAACACC T T T T CAGAA T CACGT T A T A - T T T T T T C TGTGT CCGCCACCC TGAAACAAAA T A - - - - - - - - - T A T T AGGT T AC TGA T T A T T TGT TGT T AAA - - - - - - - - - - T A T CGCC T T T T AC T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT CACAGCGC T CC T - CC T T T AACAA T CCGT T A - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - -
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 size: 5540bp; fragments: 414; full length: 20 (>=4986bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5540 bp
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 size: 5858bp; fragments: 408; full length: 14 (>=5272.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_495

 size: 4620bp; fragments: 96; full length: 23 (>=4158bp)
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