
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7600
T T T T TGCGGGAAAACAACAA T - - - - AAAA T - - - - - T AAAAAA T TGGCGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T T C - - - - - - - - - - - - - A T C T T A T
T - - CCAC T T AAAAAAAACAG - - - - - AAGC - T T A T T T A T AGGT T ACCCACCAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACCCGAAAA - - - T AGT T T T - - - - - - - - - - - - - A TGT A T AA TGGT AGT AA
ACGACA TGGCCAAGC TGGGA T CA T CGGGCC T T A - - CGGT AAAGT TGCACAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AA TGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACACA T CAA - - - T A T TGT T T AAAACCGT C - - - - - - - - - - - ACA TGA TGC
C TGT C TGACCACGC T A T TGA TGA T T AAAA T T T A T T - - - - - - - - - - - CGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGCACGT TGT A T ACAA T A T T T A T A T T T A T CA T AAAAAAAA T AGA T T AGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - T AGAAA T A T T ACC TGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CC TGT AAAAAA T A - - - - - - - - AAAA T T AC T - - - AACAAAAACA T C T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAA T T T ACGCGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGCA - GT AAAC T A - - - - - - - - - - A T T T ACC - - - GAGAACA T - - - - - - - - -
TGT C T A T A T T ACAA TGT TG - - - - - - - AAA - - - - - - - T A T T AGAAGCCACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACGCGACC T - - - - - - - - - - - ACAA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T T T T C T AA T AA T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC TGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CC TGGA T AA T A T - TGT T AA T - AGA T A TGC T - - - AGA T A T AGAAGGGT TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGCAAA T A T ACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGGT TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT T ACGT C T C T A - - - - - - - - - - AA TGA T T C T T - - - ACAAA T AA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AAC TGCGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGTGT AA T A T T CA - - - - - - - - ACGA T CA T T - - - AAAC T AAGTGA T ACAAA
ACCCCC TGTGGCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGC T T AGGAGCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT AGCGCGGAAGA TG - - - - - - - CA T AAC T C T C - - - AGGAGCAGC TGA T T CAA
TGT AC T CAACA T T A T AA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT C - - - - - - - - - A T - - - - - A T T T ACA T - - - - - A T A - - - - - - - - - - A T AAAGT
AC T T T C T T A T A T T AAAA T AA - - GT T AAAA T - T A T T - - - - - - - - - - - - GT AAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T T CGTGGA T AAG - - - - - AC T T AAAA T - - - - - T T TGT C T T TGACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC TGAC TGA - - - - - - - - - - - CCAA T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGTGCA T TGTGCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT TGCGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA TGAC T T CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T TGT T ACACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACGTGT A T AA T A - - - - - - - - A TGT T TGC T - - - T T AAGT A T - - - - - - - - -
A T A T C T CAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T ACCAC T T T AAACA T AAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CA T ACA TGAAA T - - - - - - - - T AAA T C T T T T - - - AAAA TGAA T CGC TGCGA
GT CCAA T AACAAAAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AGT CA TGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT TGCAAGAAAGACA - - - - - - - AAAAA T CGCC - - - AGGT AAAAA T A T AGAAA
T T A T T A T T C T A T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T A T T CACGT T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGT TGGT AGA - - - - - - - - - - - AGGC T TGT T - - - AGGCGAAGT AGTGCGGA
A T T CC T CACGAC TGA T T T AA T AA T CC T AA T T T A - - AC T T AA T A TGGCGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAAAAAA T AA TGC T AA
T T A T CAC T T T T T CC T T ACAA T - - - - - - - - - C TGT T T C TGA T T T AC T CACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACGGCCCGA - - - - - - - A - - - ACCGC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T C T A T A T T AAAACGA T AC T AGA T AAGA T - - - - - C T A T T ACAAGAAGCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT AGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T ACA T C T AAAGGGA - - - - - - CAAAA T C T A TGCAAAGGT T T CACGGGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T CAAA
A T T T A T T AAGT AAAAAA T AA T - - - - AGAC T T TGC T AA T AAGT CA T A TGCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT TGCGT A T AAA - - - - - - - - - - GAAA T T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C T T TGACGT T C TGA T AA T - AGT AAAA T - T A T T - - - - - - - - - - GCGT T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGT - - - - - - - A T - T A T T T C T T AAAA T TGGT A T AAGAGT AA T A T AC T T TGT
A T A T T T T ACA T ACAAGGTGGT AAAAAAAA T T T A - - - - - T A T T A T T ACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC T CA T CG - A T - CA T T A T - - A T AA T - - - - A T AGAGGT AAAAGA T A T T T A
T CA T C TGT A T AA T AA T A T AG - - - - - - AGA T T T A - - - - - C T T T T AGGAGT T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T CA T C - - - - - - - - - AAA T AA T T TGA
- - - - - - - - - - - A T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T C TGT TGTGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT TGTGCA T T AAA T A - - - - - - - T A TGGA T AC T A T AA T TGA TGT T CAGCACA T
C T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T C T CA T - T AAAA - - - CCC TGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT TGTGT AA - - - A T T - - - - - - - - AAA T T T T CC - - - AAAACA - - GGT CACAAA
A T A T T T T A T AAAAAAAGA T - - - - - T AAAAC T CA - - TGT AG - - - A TGCGT T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGT T AGA T C T ACA - - - - - - - - AAA T CCGA T - - - AGAAAAAACCA T T T T AA
GT ACAC T T CAAAGAA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - GA T T AC TGT CGCGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGTGTGT T A T ACA - - - - - - - T ACGA T CACA - - - - - - - - - - - TGAAA T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAGT T T CCCACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACGGT A T T AA T A T AGT C T T T AAAAA TGT C - - - AGGAAAAA T CAACAAGT
GT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T T T T T ACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC TGA T T AG - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T - - - - - - - - - - - T CCA T T TGA
GA T AC T AAACAAGACGAGAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAGA T AGA T T AGGT
A T A T CC T AA T AAAAACA TGA - - A T T AAAA T - - - - - - - - AAACAA T ACA TGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CA TGGA - - - - AC - T A T AA - - - - - - - - - - - - A T AA T T T AAAGA T A T A T TGA
GT T T T C T T C T T C T CGGC T CA TGGT CAAAA - T TGA T T CGGT T CGA T ACGT AAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGT ACGA T C T AC - - - - - A T T - AAA T T CAC T - - - - - - - - - AAAAA T A T T A T
A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGC - - - GT AA - - - - - - - - - - - A T AAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGG
A T A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - CAAGA T AACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC T CC T T T T A T - CA T T A T - - AAAA T AA T T AAAAC TGGAAAACA TGT C T A
GT T T T T T T CCGAGAA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCCCGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CCCGC T T - - - A TG - - - - - - - - AGGAACACCC T AAAA T AAA T CCGACAGA T
TGGCAA T T TGAAGAA T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T C T T ACACAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CACA - A T - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA TGAGGAA TGGA TGGGG
T T A T T T CGT AAAAA TGACAAGAA T T AAAC - - T A T AA TGAAC TGA T ACA T AAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CA - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAACAAA TGACGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - AGAA T CACC - - - - - - - - - - - TGGA T ACAC
A T T T T T AC T T C TGGCGT CAGT - - - - - - - - - - - - - - T T ACCC T AAAACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC T AAGCGT - - - - - - - - - - T AAA T T TGT T - - - AGT CAAAGAGA TGT TGG
GT A T A T T T AA T C T C T TGT AA - - - - - - - - - - T T A - - - - - T A T T T ACACGTGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGTGGC T T - - A T - T T T CA - - - AAAA T - - - - A T T T T AAAAACA T A T A T AGC
T A T AC T AAACAGGACGAGAA T AA T T AAAA - - - A T T TGA T AA T AAAACGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGC T T T T T C T A T AGAA TGT T - - - - - - - - - T CAG - AA T A TGT T T T A T A TGAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT T A TGT TGT T C - - - - - - - - - - - A TGA T T A T T - - - GGAAAACAAAAGAGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T A T C TGCCGCAAGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAG - - T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CGCA T AAAAAA T - T A TGA TGT AAAAACACCA T CGA T AACAGT AGCAGT AA
GAACCGCGGGCC T CAACCAACAA T T CAGA - - - - - - - - - AAAGT A T ACAC T AGT T A T ACAACGGAAAAC TGC TGACA T AA TGCCGGA T AGTGC T T A T TGTG - - - - - - - - - - AAAA T AAAGT T T T T T T T AAAAAGAAGA T TGTGT CGT C T CGT A T T T T AAGT CAC T AAAC T AA - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_781.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7600bp; fragments: 670; full length: 48 (>=6840bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7600 bp
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TE: ltr_1_family_781.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7900bp; fragments: 670; full length: 47 (>=7110bp)
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