
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6015
CA T - CGAAAGAACA T A T T T A T CGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T A TGT T AGA TGA T AAGAA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACAGA - - - A T A TGACCGT T T AA T - AAAA T AAA T - - - T T CGGAAAAAGT AAAA T
CA T - CGA T AGAACA T A T T T A T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T A TGT T AGA TGA T AAGAA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACAGA - - - A T A TGACCGT T T AA T - AAAA T AAA T - - - T T CGGAAAAAGT AAAA T
CC T A T CAACA T T T AAGTGC T C TGCA T - - - - - AA - - - - A T A - - - - T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAGT - GT A TGCCAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T CAA T A TGGT T AC
CA T ACGGCCAGT CA T A T T TGT C T T C T - - - - - - - - - - - - - - A T T AA TGTGA TGT T AGA TGA T AAGGA T TGT T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA TGT AGTGGT T AAAC T T T AA T - - - - - - - - - - T T A T T T T AA TGAAA T AAAAA
AAC - A T TGT ACC T A T A T T T T T TGT TG - - - - - - - - - - - AG - - T T AA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAAGAA T A T ACACAA T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AA T T AGA T AAG
- - - - GCAA TGGT TGAA TGC T T TGAA T - - - - - - - - - - - AG - GT C T T C TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T T CA T - - - - T T AA T C T A T C T AA - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT T AA TGGAA T A T T
T AC - AGGGTGACCAAAACAGC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGA TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAAGGGAC T CAA T T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAAA - - - T TGT T A T A T T T T - - - - - - - - T T AAC T T AC T CAA TGAA T CGA T ACA
CGT AACCGGA T C T ACAC T TGTGGAGT - TGAA TGAAA T - - - - - - - - - - A T T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAG - - - - AGA T T AA T T T T T AAG - AAGA T AAA T T T A T T T A - - AAAGGAA T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA - - - - A TGGTGT AGT T T AA TG - - - - - GAA T T T A T C T A T AA T T AGTGT T AA
GC T - AAAA TGA T AAAACAA T T AAGACC T T AAA T - - - - - - - AGT ACA T T AC TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T A - - CGAACA T A T T T T AGA T AACA T AGGT - - - T T T AAAAAA TGGT AAA T
CA T - AAGCCAA T T AAA T CC T C T CAAACC T AA T AA TGT A T - - - - - - - - - - - TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACAC - - A T - - AGACCAGC T T - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - AC T AGC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAG - - A T A T AA T AAA T T CG - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AA T AAAA T ACA TGT
CA T AGAAAAAA T CAAA T T T C T AAGT T C T TGA T AAAA TGT AA T T T T A TGA T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T - A T ACA T T AAA T C T T AA T T AAAA T AGAC TGA T A TGT CAAA T CAGT CAA
CA T - T AAACGA T CAAA T C T A T T A T T CCC T AA T ACA - - A T AA T TGT CA - - T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA - - - - T CA T T C TGT T CCAAA T AGAGCGAAC T TGT T TGAA T T TGA T T TGAA
- - - - ACAGTGGC T AAA TGT T T TGGCG - TGCAAACAA T A T A - - - - - - CA TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAA TGA T CAAC T T TGT - - - - - CCGAA TGAA T T A T AAC T AACAGGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAC - - - - AGGGTGAGT C T T AA T T AAAA - AAA T T T A T C TGT AGA T T T T AGAAA
T A T - A T A T ACA T T AAA T T TGT A T T A T - - - - - - - AAA TGT - - - - A T CAGAGTGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA - - - - T T T C TGGA TGT CGA T T AAAA T AAAA - - - GT AAAAGAAGA TGT T A T
T A T - CGGC TGA T CA T AGCGGC T T - C T C T T AA T AAAA T A T AA T CAACC T AA TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T AGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T - - CAA T ACAGGGTGT T - - - - - - - - - AA T T - - - T T CAAAAA T A T T - - - - -
TGT - AGGGT ACCGCAC T A T A T CAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAGT AAAACAC TGT C TGT TGAC T - - - - - - - - - - - - T T T T A T CAA TGT A T CAA
T T T - GAGAAAAA T ACA T T C T T CA T - - C T T AGTGAAA TGT T - - - - AGA TGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AAA T T ACAA T - A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T
CA T - GAACCAA T AAAA T T T T T CA T AGT T T CA T A - - - - - - - - - - - T CA T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAC - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T A T A TGT A T T T ACAAAAA T T CAGTG
CA T - GAACCAA T AAAA T T T T T CA T AGT T T CA T A - - - - - - - - - - - T CA T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA - T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAACAA T T CA T T AAA T T T T CA TGGT A T T AAA T T CA T T TGAGA T CGGAA TGCA
CA T A T AAA T ACCCACGT CCA T T AAC TGCAAAAAAAA T A T AAA T AAC T A T C TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T - AAAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAC TGT T AGA TGA T AAGGA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGAAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T AA - - T T AC T ACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T AGA T CA T T AAA
T T T - AAGT AAA T ACAA T C T T CGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGAC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T A T A T CAAAA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACAGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAC T C T T TGA T - - - - - - - - - - T T AC T CC T AAACA T T C T AAA
T A T - AA T AA T AAAAAA T T T T T AC T C T C T T AA T AAAA T AAA - - - - AC TGAC TGT T AGA TGA T AAGGT T A T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T - A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T
T AC T AGGACGGT T CAGAA T A T CGGC T C T T AA T AAAA T A T AA T CAACC T AA TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - T T ACGA T A T T C T AGT - - - - - - - - - - - - - T T T C T AAAAAGT T AGAG
T ACAAAACCACC T AAA T T TGGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAC TGT T AGA T - - T AAGGT T T T T T A T AA T T T AGA T CAAGA TGT A T AAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T T AGT AGAA T ACACAAA TGGA T T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - T AA T T TGA TGAAA T AAACAC
T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAC TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T - - - A T AA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - TGA T T T C T T AAAAA T A T CAA
AA T - GAA TGAA T AGGC T C T C T CGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T AC TGT CCAC T T AGA T AGA T T ACACGC - - T TGT CA T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAACAGT A T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA - - A TGT A T TGCC T CCC - - - - - - - - - AAGT T T A T CCAAA T A T A T TGTGT T
CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T A - A T - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - C T ACA T AAGAA T A T AAA
- - - - AGAGAGA T T ACA T T TGTGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA T T T A T A T CAAGA TGT T AAAAA T CAC - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - AA - - T T A T T TGT T AA TGGAA T A T T
CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGAA T CAAACGAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T A - A T - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - C T ACA T AAGAA T A T AAA
T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AGAGAGA T T ACA T T TGTGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGA TGA T AAGAA T T T T T A T AA - T T A T A T CAAGA TGT T T AAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGAA TGGAGT CAAA T C T TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAA - - - - - - - - - -
CA T - AGT CAAAGCGCA T T TGT TGC T T - - - - - - - - - - - A T - - - - - T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC - GT T T T A T CGGC T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - T T A T T T A - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAGAGA T T ACAAA - A T AAACCA T T T CACAGT - - - - - - - - - - - - - CACAA T AGCAAAA T AAA
T A T - GCAAACCCCA T A T T T T T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAAA T AAAAACC T
T A T CAGAAGAGGAAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACAA T AA TGT A TGAAAACC TGT T T - - - - - - - - - - - - T T T A T T T AGTGAAACA T
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 size: 6015bp; fragments: 291; full length: 26 (>=5413.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6015 bp
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 size: 6320bp; fragments: 283; full length: 25 (>=5688bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 7909bp; fragments: 825; full length: 1 (>=7118.1bp)
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