
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5238
C - - CCGGT C T A - - - - - - T TGCCACAGCC - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACAA - - - - - - - - - GAAA T TGT CGTGGA T AC TGT T T - - - A T A T T T AC T - T T A TG
T - T T C T A T AACGT T AACGCA T TGT A T T T T T T T AG - - - - - - - - - - ACAACA TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T T T CGAA
T CCCCC T AAGGGT A T AAA T T T CA T AAA T T CGC T T T C - - - - AGT CCAAGT T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAAGT T T TGT T AAAA T T T C T T C T AA T T C T T T T TGT T AGACCAAA T A T T AAA
T A T A T T ACAAAA T CGT T C T T T TGAGAAAAGG - - - GT T - - - AAA - A T TGGGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACA T TG - - - AA T T AGAAA TGAGTGT AAGT A T T T T AAGT AAACA T A T T T T T AAA
- - - GT T A T TGAGT TGC TGC T TGAC T A T TGGA T AA - - - - - - - - - - GA TGCC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA TGCC T T AA - T AAA T TGT ACA T AAAGA T AC T AA - T T AACGAAA T AA T T AA
T - - A T AAGAAAA T T T AGT T T T CAAAA T T T CAA TG - - - - - AAAA - T AGAA T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACAAGAA T - - - - - GCAA T AA T CGCA T ACGAAGT T TGA T A T ACCCAC T C - - - - -
- - - - - - - - - AAA T T A T AACCC T A T AA T T TGG - - - - - - - - - AGA - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACACAAGA - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGCA T CGT T - - -
- - - A T A T AAAA T A T A T T T T T T T CAAACGT CA - - - - - - - - - AAA - T A T AC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA T AC T - - - - TGACA T A T T A T A T T A T T A T T AA T - - T A T TGACAA T A T T AAA
T C T CAGAGGT AAA T TGCGT CCAA TGAAC T T A T T T T - - - - - AAA - AGT AC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACAGT AC T T T AA - AGAA T AC T C T CCC T AGT T T T T T CGTGAA T A T A T T T T AAAA
- - - A TGGT AAAA TGGAC T CC T AAAAACC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGT ACGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA TGA T T - T AA - AGGA T T A T CAA T T AGGGT CCA T - - - GT A T A T A T T T T T - - -
- - - TGGT T TGAAGCGT T T T T T AACAA T A TGT CAG - - - - - - AAA T AAGA T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T C - - - - T T AAGT T C T A T T T T ACAA T T AA T - - - A T A T C T AC T T - - AGA
- - - - - AGCAAAACCGA T T T T CCAAAA T T T T T CGA - - - - - - - - - - CGGCAC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAGGCAC T T AAGAAAACCGT T T T CCGGT A T T T T T AA TGAGAAAA T C T A T - - -
- - - AAAA T A T CGA T A T CACACGA T AGA T T AA T AA T TG - - - AAA - AGGT AC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACAG - - - - - T A - - AGAA T T AAGA T T AAAGT T AA T T AA TGT A T AAAA T T - - AAA
T - - - - - - - - AAGA TGGTGT T TGGCGGT A T TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGAAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAG - - - - - - - - - GGGA T AAGCCCGA T T AGGCCACA - - T TGT A TGA T T T T TGA
T - - AC T A T ACAA T T - - - GT A T T A T T A T C T AGT CA T T T T A T - - - - A T T T T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACA T T T T T - T AA - AAGT T TGAA T T T TGAAA TGC T T A - T ACA T ACAGT T T T AGA
TGT T CGACACCGGTGT T CA T C T ACAACAC TGGTGT T T - - - AACAAGGT T T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T T ACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAA T CCCGAACAGGT T T T T AA - T AAA T AGT C T T T T T T T C T T T T C T T C T CCCGCA T TGT T AAA
T - - - - - - - - AAA T AAC T T T C T CA T TGT T T CCA T C T C T T CAAAC - CACGA T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACAACGA T A T C - - AA T T T TGGCA T T CAGGT TGA T T - - - AGGT T CGA T A T T AAA
T A T C T AGT T T AA T ACAAA T CA T ACAA T T CAAAAA - - - T AAAAA T CA T TGC TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAA T TGCA TGA T AAAA T TGT AAA TGGT T A T AA T CAC - A T AGT T A T T A T - T T A
- AAC T ACCGAAA T C T C T T C T T T ACGGTGAAC T TG - - - T A - GAAGAAGA T A TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACAAGA T A - - - - - AAGGA TGT T T T T C - - - - - - - - - - - - A TGAAAAC T T TG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAAAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACA T - - - - - - - - - AA TGCCAAGA T C TGT AACAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - T A T CGA T T AA T AA T C T AA T A T - - - - - - AGT TGGCAAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T AA T T A T T AAACCCCGAACAG - - - - - T AA - AA T A T T AA T T T C T A T CAAC T C T C T CA T T T T CA T T A T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - CA T CCAA T T A T CC - - - - - T T T T AC - - - - GT TGC T TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACA T TG - - C T AA - AAAA T CACACCACCCGAGGAGT - - - AGA TGCA T T A - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGC T TGA T T T T T A T A T A TGT T A T - ACAAC T A T T T TGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAA T CCCGAACAGC T AC TGAA - T AAA T T T T T T A T TGT T A TGT T CAACGCA T T T A T T T C T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGACAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACACGGT C - - - - TGTGA T T AGT CCGT T AGT TGCAGAC TGT ACC T T C T T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T T A T T AAACCCCGAACA T AGAC - - - - - AAAA T T ACAAGAAACAAA T T T T A - - A T C TGCA T T AC T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACACACAC T - - - CA T AAC TGT T T CC T T C T T CACACA T T CAA T T TGT TGT T - - -
T - - ACAGCCAAA T T T AC T TGCCA T AC T C T AAAC TGT A T A - - - - - GA TGTGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T TGA T T AAACCCCGAACAA TGTG - T CA TGAGA T TGT A T TGT A T AAGGC - - - - - AAA T A T AC T C T TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AGT AGGT T T A T T - A T T AAACCCCGAACA T AAAG - - - - T T ACA T TGT T T T AGAGT T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T A T T T TGCAAGGAA T AA T T T TGTGC T TGAA TGT - T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACAA T AGAAAA T CGGAAGCA TGT C T CGT CGAC TG - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T A T T T TGCAAGGAA T AA T T T TGTGC T TGAA TGT - T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACAA T AGAAAA T CGGAAGCA TGT C T CGT CGAC TG - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- A TGT T CGCCAGA T T AGA - T T AGA T T C T T AGAGGT - T - - - - - - - - C T A T C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T C T CACA T T CA T T TGTGCACC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT CCCGT CGAC T - - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T ACAC TGCAAGT T T CGT T TGT T TGC T T AAGT C T - - - - AAGT T AC TGT C TGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT CCCGT CGAC T - - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- AC T TGT CC T AGC T CCC - - T TGGT T T C TGAAA T A T - - - - AAAA T - - - - - GTGT T AAGGA T C T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT CCCGT CAAC TG - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- A TGT AGGAAGAGT T C T - - CCAGC T T T T AAAACAC - T T AAAAA T - - - - TGTGT T AAGGA T T TGAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT T CCA T CAAC TG - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - GT AAA TGAA T T A T A T T T TGA T AA T CGAA T T T T AC T A T A TGA T T AGAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGGGGCAACC T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T A T T C T CAAAGAC T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - -
- AC T TGT CC T AGC T CCC - - T TGGT T T C TGAAA T A T - - - - AAAA T - - - - - GTGT T AAGGA T C T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT CCCGT CAAC TG - - - - - - T AGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T TGC T T AA - - - - - - - - - - - - - ACCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT CCCGT CGAC T - - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- A TGT AGGAAGAGT T C T - - CCAGC T T T T AAAACAC - T T AAAAA T - - - - TGTGT T AAGGA T T T AAAGT AAAC TGCGGCAA T T T CACA T T CA T T TGTGCGCC - - - - - - - - - - TGT CCAA T C T ACGA T AGAAAA T TGGAAGCA TGT T CCA T CAAC TG - - - - - - CAGCC - - - - - GACA T T A T T T CCCGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAGT T AGT T TG - - - - - - - - - - AAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - A T AAGAGAAAA T AG - - - - - T T T A T T A T T AAACCCCGAACACA T T A - - - - - AAAAA TGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T T - - -
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 size: 5238bp; fragments: 263; full length: 17 (>=4714.2bp)
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After TEtrimmer 5238 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
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 size: 5538bp; fragments: 259; full length: 16 (>=4984.2bp)
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TE: ltr_1_family_528
 size: 6241bp; fragments: 28763; full length: 1 (>=5616.9bp)
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