
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6464
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAACAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGAA - - AA T C T - - - - - - AGAAGAAA TGT T AA T ACA T T - - C T ACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A T - - - - - GT T C T T T AAAAA T AAAC T A T T AA T T AA T T T T - - - - - - - - C
T T TGGAAGT A T T T - - - - - A T T AAGT AGC T T AAA T T T A T T AA T AAA T A T A T TGT TGCGGACCGTGT CGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCAC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAGACGT AGCAA T A - - - - ACC T AAGC T T C T T T AA T AGT T T T T A T T CAGAA T T C T T T A - - - - - -
C TGTGAAACA T T T - - - - - - - - - - - - AA TGT - - - - - - - - - - - T T T T CA T AA TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T - - - T AA T T - - - T T AAC T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T TGT TGCGAGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AGT T A T T CA T T T T - C T T AA T C - -
- - - - - - - A T A T CC - - - - - - T AGAAAGA T C T - - - - - - - - - - GT A T CCCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T AA T A T A T AA T AAA T ACGCA T AAACC T T C T A TGT AGC T T A - - - - - - - - -
T T T C T - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGA T T T - - - - - - - - - - T TGCAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T ACA T - - - - - - GT AGT CGACACAGT A TGGC - - A T A T A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T C T T - - - - - AAGA T T T ACAA T T T T T T A T A T AC T A T T T T T A - - - T A T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - T TGT A T - - -
ACA T A - - - T A T T T - - - - - - GCAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC TGT TGCGGACCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT A T AA T A T T T A T T T T - - - - - - - - - -
C TGGG - - - - - - - - - - - - - - T CGAGT AA T T T TGAGGT AAG - - - - - - GT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACA T AACAA T AGGA T A TGT AAAAA T AAAAAGT ACGT T TGT C T A T AA TGT T - - - - - - - - - -
AA T T A T A - T A TGT - - - - - - A T T AA T AA T A TGAA T T TGGT AA T - - - T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACA T T - - - - - - - - - - AAGC T T T AAA T C T T AACGAAAA TGAC T TGT - - T T CA T - - -
TGAGAA TGT A TGA - - - - - - T T AAA T AG - - - AA T T T T AGT T - - - - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T AA T - - - - - AAC TGT TGCAAGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - T T T TGT - - -
- - - - - - - - - - - GA T T C T T AGGAAGAAAAAAACAGC T T T - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T CA T ACA T A - TGT T CAA T AAGGCA T T T CC T AGA T T T C T - - TGT CA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T - - - CCGT T T C T - - AGGAA TGAGGTGCCACC - - - - - - TGT AGA T A T TGT TGCGAGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCACCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACA T T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T - - - - T AGGA TGT A TGAA TGCA T T - - - - - T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGT T - - A T T AC T T T T T AAAA TGAA T C T A T C T AAACCGT T - C T T T AAC T C
T T T T T - - AAA T T T C T T - - - - A T A T AAAACAA TGT ACAG - - - - - - - - A T A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCC T C T C T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T CA T ACACA T C T T T T C T T AA T T A T T T C TGT CGCGA T T T T - - T T T A - C T C
T T T T T - - AAA T T T C T T - - - - A T A T AAAACAA TGT ACAG - - - - - - - - A T A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCC T C T C T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T CA T ACACA T C T T T T C T T AA T T A T T T C TGT CGCGA T T T T - - T T T A - C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T T AAAA T AAA - - - - - - - - - A T C T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T C TGT T ACACAA T T T T AGAGCAC TGAC T C T C T T T CAA T TGT - - T TGG - C T C
CCCCAAAACA T T C T T T - - - - - - - - AAA TGT - - - - - - - - - - - T TGT CGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C TGT CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T AAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T A T A T T T C T T C - T TGAAGGTGAGA T TGT AGT - - T T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - A T AACAA T AAAAAAAACAA T T A T T T AA T A TGT C T T T T T A T C T C
AGT AAGA - - - - AC - - - - - - ACCGCAGGT T CGT T CACGCGAAC - CA T CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T C T T - - - - - CA TGT A T AAAA T T AC T T AGAAAGTGGT A T C - - - - TGT - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGA T T T - - - - - - - - - - T TGT T AGT A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T AC T T A TGT CCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - T C - - - GT CAACGA T TGT AAAA T ACA - - - - - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T T - - - - - A T T A T T AAA T A TGT T T T T T AAGAA T A T T T T T T T T T A - - - -
T T T T A - - AAAC T T - - - - - - ACAA T T AA T T T ACAACAGA T AGT T T AGGT A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AAC T T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T T TGA T C T A TGT A TGA T AGGT A T - - - - - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - GAAGA TGTGAAAA T T T A - - GT T TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T T - CA T A - - AA T T AAAAGCACACCAA T TGGT T A T T T T T T T T T T T C - -
C T T A T - - - T ACCGT T T T T CGAAAGAAAC T CGGA T C T AGT - - A T ACCGT A T TGT TGCGAGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGA T ACGCGAGAAA TGAAGA T CGC TGT CA T T T A T A TGT T - - - T AACC - -
T CGGT - - - TGT T T T AC - - CAAAAAAAA T T TGGGT A T A T T - - T AAAA T T A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A - - AGAC T T T T T T T AAAAAAAAA T T T AAAC T AAA T - - C T ACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TG - - - CA T A T A T T A T - AGAAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AC TGT TGCGGACCGTGTGAAC T CAGCC T T AGC TGCA T T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CAACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T A T - - - - - AAAA T T CC TGACC TGGA T A T T A T T - A T T T C - T T T T A - - - -
- - - - - - - - CGGGC - - - - - - AC TGACGG - - - AA T T C TGGT C - - - GAC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T TGA - - - - - AAA T T C TGAAA T T A T T CA - - - - - - - - - - - - T T T CCGT - - -
CC T TG - - - CGT T T T T T T T AA T AAAAAA T T - - - - - - - - - - - - C T AACGT AA TGT TGCGAGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT AA T T T ACGCA - - - - GT CA T TGC T AA T T TGT T A T T - - T T T T - C T T T A - - - -
T T - - - - - ACA T T T T T T - - - T T TGA TGA T T T - - - - - - - - - - - AAGT AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AAGAGT A TGT A - - - - - A T T T T T AGT A T C T T T T T C T AAA T AGAAA T - - - - - - - - - T C
T T - - - - - ACA T T T T T T - - - T T TGA TGA T T T - - - - - - - - - - - AAGT AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACG - AAAACGT AAGAGT A TGT A - - - - - A T T T T T AGT A T C T T T T T C T AAA T AGAAA T - - - - - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACGT A - - - - - - GT A T T C TGCGT TGT C T T TGT A T AGT T T T T T A TGTGAACC
A T T AC - AACA T T T - - - - - - TGAGGGAA T T A - - - - - - - - - - - AAAAAA T A T TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACAAGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AA T ACA T AA T T T T TGT TGGT T T AAC T T A T T T T AA T AG - - - T T CGCC - -
C T T T A - - A T A TGT T T T CCAAAAAGC T A TGT A T A TGAAA T - ACCACA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGAAC T A T TGT A T T T - - CGAAACAAAACGA T T T A T A - - - - - - TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CAA - - A T AA TGT T T CGCAA TGT T T C T C - - - - - - - - - - - - T T T T T T T - -
AGC T A - - - - - - - - - - - - - - A TGAA TGAGA T - - C T A T A T CAA T AGAC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AAAA T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - -
AA T AAA T - - - - GT - - - - - - A T AAAAGC T T - AACGAAAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTG - - - - - AGCA T C T ACAA T T C TGT ACGGA T CCGAAAC - - - - TGT - - -
A T T T AA T A T ACAC - - - - - - A TGAACGACA T T AA T AAA T T AA T T T T T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGA T AAC T T T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - - -
T T C TG - - A T A T T T - - - - - T T T AAAAAGT TGAAAA T T A T T AA TGT T T A T AC TGT TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T T T A T T T A T AC T T C TGT AA T AAA T T AGAA T T AAAAA T C T T AAGA - - TG
T T T AA - - - T A TGT - - - T T AA T AGA T AA T T T T T A T T T T A T - AAA T ACA T A T TGT TGCGGACCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T T ACA T A - - - - T CAAGGA T T A TGT T T T T T T C T AGT C T - - T T AGAC - -
T T T AA - - - T A TGT - - - T T AA T AGA T AA T T T T T A T T T T A T - AAA T ACA T A T TGT TGCGGACCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACAGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T T ACA T A - - - - T CAAGGA T T A TGT T T T T T T C T AGT C T - - T T AGAC - -
T T C T C - - T T A T T T T T T - - AAGAA T AAA T T CAAA T AAAGT AA T TGT TGT A T T T T TGCGGACCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGT CAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TG - - A - - - - - T T T T A T T A T ACAAA T T A T A T C - - - A T T A T - - T T AA - - T T
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TE: ltr_1_family_695.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
 size: 6464bp; fragments: 15725; full length: 201 (>=5817.6bp)
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