
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5801
- - - - - - - A T A T T T T T AGTGCGAAGT T T A T T A T T T T T AAAAA T - AAAGGAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T A T A T - - - - - - - - - - - A T AGT C T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGT - - - - - - - - - - - - AGAACCACAACAGT C T - - - C - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - - GAGAAA T AGTGAAAAGT - - - - - - - - - - - - - G - - - - - T AGT AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAGT A - - - - - CG - - - CA T T T T T T T C T T CA T A TGT AA T T AAA T A T A T TGAA - T - - - - AACC T ACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T T T T T A T - - - - - - - - - - - GT AGT T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAGT T TGAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T C T T C T A T - - - - - - - - - - - A T T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAA T A T A T A T T T T T CAAGA T T T T T T A T TGCAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT C T - - - - - - A T T CCGAAGAAGCCCCA T AC - - - - - - - - - - TGAGAGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCA T CGGTGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AC - - - - - - T A T AAGT T T T AACAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAACGGTGGT T CA T AACA T TGAACCACAACAACAA - - - - - - - - - - - - GT T AA T T T AAAC T CGAAAGT AGA TGT A T T T - - - - - - GT A TGT TGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A - - - - - - - - - - - - - - AACACC T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGCAACC T AGAAC T ACAACAACC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AAAA T T AAAACAA T T T A T A - - - T AA T AAAGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGT AGT T T A T - - - - T - - AAAAGT - - ACC T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAC T A T - - - - T - - - - TGCA T A T T TGT AAGT A T AC T T T T A T C T CGT T C T - - - T - - AAA T ACAGACG
A T A T TG - ACAAAGT T A T CAAA T AA T T A T T T A T A T T AAAAAA T TGTGAAGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAAAGGA - AC T AGCGGAGGA TGGT T ACAC TGCA T T AGT ACCAGT T T A T - - - - - - C T AAC T AGAA T
A T AGTG - TGAGT ACGT TGGGGCAGT T CGT - - - - - - AAAA - - - - - T A T - A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA T A T - - - T - - T T AAACAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAGT TGT T C T T T T T T A - - - - - - A T CGT AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACCAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - C T AAGAAAGT TGT C - - - T T T AACGCA T T T CCAAA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT T T - A TGAGACA T CAA T ACAACCAGA - - - - - - - - - - - - - - GGCGGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAGGA T A - - CCC - - - A TGGT C T T T CAA TGGACGGAGT TGGGAGA T TGCCG - T ACA TGTGAAAGAA
A T TGTG - GCAAAC T T CCA T T T T AA T T T TGT A T T T T T A T C T C T C T ACA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T - - - - T AA TGC TGACACGGAGT C T CG - - - - - - - - - A - - - - - T T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA T A T AA - T - - AAAAC T AA T T T
GCC T TG - TGGA T T CCA T T C T AAAGC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAGTGC - - - - T TG - - T AA T C T C T T CGAAGT CCA TGACCAA T ACA T T T TGA - T - - - - - - - - - - - - -
A TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T A T - - - T T T A T AA - - - - - T A T T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T T AC - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T CA T AA - - - - - - - - - - T T ACACAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA T TGGTGAGT - CACAACAACAC
A T AGGT - T T CA T TGTGGT ACAAGGT CAAGAA T - - - - - - - - - - - A T T C T AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGA T AC T AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAC T AAGAGT T T CGACAC TGAAC
A T A T - - - - - - - - - - - - - - AAAGGGT T T AA - - - - - - AAAA - - - - - GGT CA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - - - - - - - T - - - - - - - - - GGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGTGGCA T CGGTGGT CCA T AACA T T AGA T CACAACA T TGG - - AC T A - - - GCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGTGA TG - AGAACAAGAAA
A T AG - - - - - AA T A T T AACAGGCAGT C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T TGAACCACAACAC TGG - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAGAAAA T ACAA T AA T AC - - - - - - TGAAA T AGGCA
A TGGA T - GCAC T AGT CAAA TGGAGT T T T T - - - T TGAAAA - - - - - GCACA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAACA T - - - - T - - - - - - - - CAA T T CGT AC T A T T T T T T T A T CCCAGT AC T - - T - - T T T - - - - T T T T
A T T T TG - T T T CGC T C T CGA TGT AGC T T CA - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC TGT A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACGT AGAACCACAACAA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGC T ACA TGGC T AGTGA - - - CGCGT CAAAA T
T T A T T C T T AC T T TGGAA T C T AAAGT CCC T - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCAGGT CGT AA T AAAA T AC T A T T AAAAA T CACA T T T AGAAA T AAAGT
A T CC T T TGAA TGAC T T C T CA T AAA T CAGA T A T - - - - - - - - - - T AGT AAA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCA T AACA T TGGA T AC TGGCA T CG - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T CAGT T AGT - - - - T T A T T AAAA - A T T T AA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGCAACC T AGAAC T ACAACA T T AGA T AC T AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGTGA T T T C T ACA T T AACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAGAGT - - - CCAGC - T C T C T T T T T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T T - - - - T CGT AAAA T - TGC T T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AAC T T AGAA T CACAACA T T A T T T - T T T C T ACA TGAAC T
T T A T AA - T T AGGA T A T T AGAAAAA T T T T A TG - - - - - - - - - - - - T T CAGGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAAGGT - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGGT AA T CAAAGCA T T T T TGG - - - GAAA T T A TGGT
AAGT A - - - - - - - - - - - CCA TGAAGT T AA T T TGT T CAG - - - - - TGT CGACGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAGACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CAC T CC - - - - - - - - - - CGGCA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGA T AC TGGCAGTGGTGGA T CACAACAA TGTGT TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGCAGC T T T A - - - CA - AAAA - - - - - - - - - - - TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - - - - - - - T - - - - - - - - - GGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGG - - - - T AACAGCGGTGGT T CGCAACC T AGAACCACAACAA T ACAA T T T TGA T T T CAGAA T
A TGA TGTGAACGA T CGC TGAACAGT C T CA - - - - - T AAAAAAAGA T CAAAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAAAAC T CACAGCG - ACAGT AAC TGC TGCCA T A T T A T T T T A T A T T T A T T T - - - - - - AAA T AACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AGT T C T T - - - - - - - AAAGA T T T T C T C TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T C TG - - - - T A - - - AAAA T A T T T T T T T CCA T ACGA T CAACGGCGT CA TG - T - - AAAAA T AGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACC T A T - - - - - - - - - - GGT ACCAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACACCAC T T - - CAG - - AC T A T CGT CCACGCGCCAAA T T TGAA T C TGAA T T T A - - - TGA T A T ACAAC
A T - - - - - GGA TGAA T CCAAAAACGC T T T CGGT - T T AAAA - - - - T T CA T CA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACAA T CAAAAGAAAA TGACGCGAC T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGC T T C T T TGGT CC T CCAAGAGT TGACCAG - T T AAAA - - - T AAAAAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGTGGAAC T AAAGCAAAGC T T A - - - AGGCAAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA T A T - - - - - - - - - - - ACCAA TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - A TGCACC T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5801bp; fragments: 1497; full length: 15 (>=5220.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5801 bp
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 size: 6103bp; fragments: 1502; full length: 15 (>=5492.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 2113bp; fragments: 553; full length: 56 (>=1901.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2113 bp
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