
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6648
T T T T T A TGT AAAA T AAA T A T T T C T A T C T - - - A T T T T A T T A T A T A - - AGGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAGGA T AAAA - T A T AA T AAA TGCC T T A T T T T A T AA T A T - - - - - - - CCA T A
TGT T T T T AGCAAAAC T T T T T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T T T - TGAAA - T A T T T T A T A T A T AAAAGT T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAACA T AAAG - T T AAA TGT T T ACA T AA T T C T CCAA T A T - ACAAAGC TGT T
AAC T AA T T T CACAGC T A TGT T - GTGA T T AA T - - - - - - - - - T A T CGA T AGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA TGG - CGA T A - T A T AC T AGGCGT T T CA T T T - - - - A T A T - - T AA T AC T T T T
T CGC T A TGGAAAAAAAA T A T T - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T - AAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T CAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CCCCACAAGAGA TGGCACA T T CAGC T AA T AGA T T T - - - - - - - AAAGGC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAAGCG - - - - - - - - T A T T C T C T AC T A T A T T A T T A - - - - - - T T CAAAA T CCA
T AC T T ACGT AAA T T A T T T T T T CC T AAAAAA T AAACGA T T A T ACAAGCAA T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGC T T A T T A T TGACAGGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A - - - GGT AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAA T CAGGT A T T T T ACA - - - - - T AAGGAGAA T T T TGACAA T AAA T T T CGT AA T A T T TGAGAAGT T T A
T A T T AGGGAGCGA TGAA T A T C - TGAA T T AAGAA TGT A - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAG - - - - - - - - - - - GGA T T A T T T T T T T T T T CGT ACAC T A T T CAAGCGT T ACC
A T A T CACAA T A T T C T AGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAAGC - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAGA T T T AC
T A T T T T T C T TGT C T T AA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC TGT - TGGAGA T AA T T TGT A T T T T T T AC T T T T TGA TGT T C T AAAGTGT T C
A T CCGT CGAAGAA T T T A T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT T T - T ACAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T AAGGAACGTG
TGCC TGT CAAAAA T A TGT A T A - - - - - - - AAGA T T T T C - - - - - - - - - T ACC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT - - - - AAAGG - - TGT CAAAAA T T AAA T TGT CC - A T ACCAAAAAA T T A T C
AA T T T T T T AAAAAA T CA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACACGAAGC T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAGT T A - - - - - - - - T T T CGAAAGT CAAA T T CCAAA - - - - - - - - - - - CCC T C
TGC T T A T AA TGCAGT T T T A T T T T T AA T T AA TGC T TGA T T T T A T A - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - AAAA - CA TGGCGGA T CC T ACGT T T T A T AA T A T - - - - GAACCACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T AGT T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGCAAAAA T T CAAC T T T CACA - - - - - GT T AAAGT AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT TGT - - - - - - CAAA T T ACA TGGT T CGT T T - - - - A T A TGA T AAAA T T AC T
TGCGAAGAGAGTGT T AA TGT T T TGAA T CACAA T - - - - - - - - - - - - - ACAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T - T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - CAC T AAC T T T AA T AC T T T A T AA T - - - GT T CAGC T A T C
GAGT T ACGA T T T T T T AAAA T T - T CAC T CGCC T T T T AAC T A T AGAAGACAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGAACA T AAAA - T A T ACC T C T TGGT A TGGT CGGC - A T AGT ACGGAGGC T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T C T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCC T A - AAAAA - - GGT TGGAACC T T TGGTGT T T AA T A T CA T AAA T T TGAA
AGCCAAAGCAAGAGT AA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAC TGGT A
T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T T CACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T T T A T CA T A - - AC T CGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC TGGA - - AAAAAACA T CACA T A T T - - - - - - - - - GA T T T T - - - - - - - - - - -
T AGT T T TGAGGTGGCGA T A TGT - T C T T T AA T T T C T - - T T A T A T AAA TGGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA TGT A - - - - - - T A T T T T AAA T T T T T AAA T A T ACACCA T T T C T A T ACC T T C
AGACCGAAGAAAAA TGT T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T T T C T C T T T T T CC T A - - - - - A T TGTGT T A T A
GAC T T A T C T T T T CA TGA T A T A - T T CA T T - - - - - - - - - T T A T - - - AAAGAA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T CC TGA TG - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T AC T T T A T T A - - - - AAGT T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA - - - - T AA T AAGA T A T T AA TGA T T T T A T T T TGT - - - C T - T CAAAGA T A T C
ACAC T C TGTGT A T T A T T T T T T T T TGA T T AA TGT T T T A T T A - - - - AGCCAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - AAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCAC - - - - - - - - - A T T T T T A T C T CGT A T T T T ACAA T A T - TGGAAACCA T T
C T C T T CGC T AAAGA T T CCA T T - T T AA T T AA T A T A TG - - - - - - - AG - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T AG - - - AAAA - - T A T T AGA TGT ACAAAAC TGT - - - - - - CAAACGC TGT A
T A T ACC T CAAGAC T CAGT C T T T C TGT C T A T T A T T T T AA T ACA T A - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T T T A T AAGAA T ACAAACAGCA T AAAGT T T T T T - AAA T T - - - - - - - - - - -
T T T T CC T ACAAAAA TGGT AC T T T T AAAAAA T A T T T T - - - - T T T AAACCAA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA - - - - - - AAAA T ACGT CA T AGCAAACCC T T T AC - - - - - - T CAA T T T T C T C
TGC T T T TGT CA T AGAAGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T - - - - - GGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T AAC
T ACAAA T A T T AAA T T AA T A T T - - T CA T T - - - - T T T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - T AACA - T - T CC T CAGT T T T T AA T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A T T A T A T T A T AGT T T T - TGAA T T AAAA T T C T A - - - - - - - - - T T CC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T - - - - - - - - - - - T T T T ACAGA T T T T A T C T CA T AA T AACGCACAA T CGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA T T TG - - - - - - - T A T T T T AAA T AACAAA T A T TGTG - - - - - T T TGAAA T T CG
AGC T T AAAGT A T CACAACAC T T - - - - - - GA T A T C T T A - - - - - - - AGT CAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC - - - - - - - - - A T C T C TGT A T C TGT A T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T CAGC T A T T T CAAA T A T T T T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T AGACA T A T T T AA T C T T A T CGT AGT T T CACGC - - - A T T - - - - - - - - - - -
CGAC TGGA TGA T T T CGA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAG - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAAAGAC T T AA - T AA T CA TGGT T T T CCAC T TGA T - T A - T T AAAC T A T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCGT ACAAAA - T A - GT C TGT T A T T CCAA T T AGGT A T T T T AAGGAA T T T A T
AAGCC T AAAAA T T CAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T C - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAAC - - - T AA - T AC T C TGGT T A T ACAAACAGACGACA T T T T AAAA T T AAA
C T A T T AGAGT A T T T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T - - AAAA - C - - - - CCGGC T T T C T CAC T CGC - T T T T TGAAAGAGAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T AAA - - AAA - TGACCAGGCAGC T CCAC T T T T T - - - - T T AAAAAA T TGGC
TGC TGA TGCAA T CGGAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CC TGT T T T A T C T T T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_593.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
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