
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4379
A TGAC T ACAA - - C T T C TGA T T T T T AAA TGGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT AC T AA T A T A - A T T T T AAAAAA - T AGGA T AC T AAA T T T CAA T TGCGACG
GTGGC T AC TGT T C T T C TGA T CC T T AGGA T ACA T T C T CCA T T AA T A TG - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T TGCAA T T T A - A T T T T ACAAAA - T CGT A T AGT CAA T CCCA T C TGTGT T A
GT AACAAAAG - - AACA TGGA T TGGAAGT AACA - - - - - - - - - AA T A - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACCCA - - - - - - - - - - - - - - TGAAG - T TGCC T T T T AAA T T T AAAAC T T AC T A
A TGTGCGC T A - - C T AC TGGT T T T TGA TGGAACCCAA - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCAA - - - - - - - - - - - T T ACCAAA T TGGCC T T T TGAA TGGAAGG - - - - - - -
C T AA T T ACACC - A T CGT AAAA T T T AACGT A T A T CC T C T T T T A T T T - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T CAGT T CACA T A - - T T T TG
GTGAC T ACAA - - C T T T TGA T T T T T AAA TGGT AGC T T CGGT T AA T A TGA T C TGT AGTGTGA T C TGTGGT TGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAGGAAA T AAA T AAACACAACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - CCAAA - T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAGGAAA T AAA T AAACACAACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - CCAAA - T CGT A T T T T T AA T CA T A - - - - - - - - -
AC T A T T T CAA - - A T T T T AA T AA T T T ACAAA T ACC T A - - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAA T T T T T T AC T T T AAG - - - - - - -
A TGA T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGAACCAA T AAC T - - - - - - T AAAA T CGGTGC TGCCACCA T CGGA - - T CCCG
A T C T T CC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGGGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAC T AA - - - - - - - - - - - T T ACAAAA - A T A T ACA T T T T ACC T CA T C T T TGC T A
- - - - - - - - - - - - GGGT A T A T T T T T AGT CAA TGT CCA - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA T CCACA - - A T A - AC T T CACGT AAGT AA T A T C T CGAA TGT CGGA T T T A T T A
GT AA T T AAAA - GGGAA T AAGC T T T CAACA T CAC T T C T CGAGAA T - CG - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA TGCA TGA T - - - - - - - - - - CA T AA - T T A T A T T T T T AC T AA TGAA - - T T T TG
ACAACCA T CA T AC T T A T T ACA T T T T AA TGACGT CAA T AAA T T A T A - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T A T AA T A TGT - - T T T T AGT AGT T T A T A T T T T AA T C TGT CACA T T T TGA
AAGA T T CCGCAGACA T CCAAAC T TGACAGA T AACGAGCAA T AAC - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCAGT AAC T T ACAC T C T ACGAAGCAAGGAC T T T T AC T T T T T T C T T CA T C T
A TGA T T A TGT AGAC T AGAAAA T T AAA TGGAAC TGAAGT A T T AA T A - - AA T TGT AGTGTGA T CAGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAAC T AGT C T A - A T T - - - CGAAGT T AAGA T T - - - - - - - - - - - - T ACAA T T
AAAACCAGAG - - AA T AAAAAGT TGAAACCAAAGCAA T CA T AAACACGAAC TGT AGT A TGA T C TGTGG - - - A TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AGT T T TGACACAGT C T TGC T T A
A T T T T AGCGA - - A T T T T AA T T T T T T A T AGGT T T A T T T T A - - AA T C TG - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAA T ACAGT A TGT - - - - - - T AAAA TGGGT ACC T AGGACGAC T A T - - - - - - -
A T A T C T AC T A - - AGT T T AA T A T T AAGAAAAAAC T T T T T A - - - - - - - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAAA TG - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - GCGT AGT T T CAGT T T CAC T - - - - - - -
AAAAA TGT A T - - ACC T CAGA T C T CAAGAGA T T T CAC T T A - - - - - - - - - - T TGT AGTGGGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T TGAAAA T A T T AAC - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T CGAC T T T CGAGA - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA - GAGT A T CA TGAGC T ACAA - - - - - - - -
C TGT T T AAAAAGT T CC T AGGT T T T A T T T AAAAA T CACGA T T A T T A - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T C - - - - - - - - - - - - - - CGAAGC T AAAA T T AGAAA T AAA TGA T T T T C TG
AAA T T T A T T T - - A T CAAA T T T T CCAAAGGA T ACGA T AGA - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T AGG - - GT ACAA - - - - - - T AAAA T T TGCA T T T T AAC T CA T T AC - - T TGT C
A T AAA TGCGC - - TGGAGAAAA T T T AAAAGAA T T AGAACA - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGGAA - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T AAGT A T AA T T AAGCCAGGG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T A T T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T C T A T A T CC T A TGAAA - CAGTGTGT T T AAAAA TGGGAC TGT CG
A T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAC TGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T TGGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T T A T T AACA T A - - - - - - - ACAAAC T AA T A T A T T AGAA T T TGT A - - - - - - -
ACGA T T T T AGAAACAGCGAGCCGAGAAAGAAACAAACAA T CAA TG - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGA T - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACGT A T AA T - - - - AC T T T ACGAAA T AAA T A T T TGCGA T A T TGC TGT TGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC T T T AA T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T - ACC T A T T T T TGAAAAGAAC - - - - GC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T T T CA T TGT T TGA - - - - - - -
A T A TGT T T A T - - AA T T TGT TGC T AAAA T AA T T T T A T TGA - - AC T A - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA T T AGC - T ACA T A T T A TGAAA T CAAAA T T A T T AA T AAA T CAAA TGT CA
A T A T T T A T AA - - T T CC TGA T T C T A T A T A T AC T T A T A T T A T T AGT A - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T CA - - - - - - - - T T T T T CCGACA T AAA T A TGT CGAA T T CCA T A T TGGA T C
T CAA T TGGAA - - T T C T CGAACGTGAGAAGACCGCCAGT C - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACACG - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT A T A T A T TGT T A T T A T T T T C - - - - - - -
GGGT CGAAGG - - C TGT CGAA T T T AAAACACCC T CCGCAGT CGA TGTGA T A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - AGAGA - T T AAA TGT CAACCA T CAAA T T T C T CA
T TGA T TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGGACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T A T A - - - - - - - - - - T T T T AAAGT - GTGTGCA T T A T A T C T TGT A T T T T CCA
A T A T T TGAAA - - GT CCC T AC T T T T AAGCGGT T CC T CGGT - - T CCA - - GTGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T A - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - GTGTGT T T T TGC T AAA T T T - - - - - - -
A TGT T TGGGT AGA T CCGGAAA T T AAAAAAA TGCCCGCGA T T T A T A TGA T A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA TGT T AA T - - - - A T A T T T CAAAA T CAA T A TGT T T AA T T AAAA T - - - - - - -
GAGA T T AGGCAGC T ACGGAGGGC T AAAAGGAGGAGT CCA - - - - - - - - A T T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T A T - - - - - - - - C T T C T ACCAAAC TGA T AC T T CGGCCAAAAA T T A TGT T A
GTGACAA T A T - - - - - - - - - - - C T T AAA T AACACCC - - - - - - - - - - - - - T A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAC TGT - - - - - - - - - T T T T AA T AAA - GGGT A T T T AAGA T AA T T AC T T T T A TG
ACAC T T T T AA - - A T T T CAAAA T T T AA T ACACAAAGAAAA T T AA T A - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACC T A - - - - - - - - T T T TGA T AAAA - T AA T A TGT AC T ACAAAAAC - - T A T T A
A TGAC T T CAA - - C T T T TGA T T T T T AAA TGGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT AC T AA T A T A - A T T T T AAAAAA - T AGT A T A T T AAA T T T CAA T T T TGACA
ACAAACGAAA - - TGA T T AA T T T T T T AA TGA T A T T AAA T A - - - - - - - - A T T TGT AA TGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCAGT C T CAC T AGCAA T - - - - - - -
GT AGCAGGGT - - AGCAACA T TGCAGAGCAACGT TGACAA - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGCAACAAC - - A T T C T T T A TGAGA T CAA T A T TGT T AA T T T T ACGT T T AAC T
AAGA T T CCGCAGACA T CCAAAC T TGACAGA T AACGAGCAA T AAC - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4379bp; fragments: 184; full length: 33 (>=3941.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4379 bp
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 size: 4679bp; fragments: 184; full length: 31 (>=4211.1bp)
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TE: ltr_1_family_556
 size: 3938bp; fragments: 57; full length: 9 (>=3544.2bp)
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