
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4926
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T TGC T T - - - - - - - - A T T T CC T T C TGT AGT A T TGT T ACAAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACC T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T C T T T C T T CCCAGT AC T CA T T C T T TGC T T - - - - - - - - A T T T CC T T C TGT AGT A T TGT T ACAAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACC T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - C T AACAA T T T A T AACAAA T T - - - - - - AAA T AGGTGC T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGTGC T T A - - C T AAA T AA - - - - - - - - T T T T T A T AGTGGAAGAA T TGTGT T C
- - - - - - - - - - - - - C T AACAA T T T A T AACAAA T T - - - - - - AAA T AGGTGC T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGTGC T T A - - C T AAA T AA - - - - - - - - T T T T T A T AGTGGAAGAA T TGTGT T C
- T A - CGT AGT T T C T CGA T A T T C T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACA - - - - - - A T TGAAAAA T T C TGA T T T TGT TGTGGTGT T AA T AGGGTGT T T
- T A - CGT AGT T T C T CGA T A T T C T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACA - - - - - - A T TGAAAAA T T C TGA T T T TGT TGTGGTGT T AA T AGGGTGT T T
AGAAAA T A T T T A T AAAA T A T T CAGTGAAAAA TG - - - - - - T AAA T T T T A TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T T A TGCA - A T T AA T T AA - - - - - A T T T T T AA T AA T AAAAAACGT T T CGGT T
AGAAAA T A T T T A T AAAA T A T T CAGTGAAAAA TG - - - - - - T AAA T T T T A TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T T A TGCA - A T T AA T T AA - - - - - A T T T T T AA T AA T AAAAAACGT T T CGGT T
- T AAAC T T T T T T T T C TGT AGT A T T CAGGC T AA T T - - - - - AGT T T T AA T AA TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGA T ACCACAAA T AA T A T AA T AGA T AA - - - - - - - - T T T C TGAAA TGACAA - - - - - - - - - -
- T AAAC T T T T T T T T C TGT AGT A T T CAGGC T AA T T - - - - - AGT T T T AA T AA TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGA T ACCACAAA T AA T A T AA T AGA T AA - - - - - - - - T T T C TGAAA TGACAA - - - - - - - - - -
A - - - CCCC T A T T T T AGACC T T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGAA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGG - - - - - - - T CAGACAGG - - - - A T T T TGCGGAACAA T TGCAGT AAAGT T C
A - - - CCCC T A T T T T AGACC T T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGAA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGG - - - - - - - T CAGACAGG - - - - A T T T TGCGGAACAA T TGCAGT AAAGT T C
- TGA T A T T T T T T A T CAGT AGT ACC T T T AGAA T A - AA T T - AAAA T T CC T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACC - - - - - - - T T T T A T AA - - - - - - - - T T T T TGAACC T T TGA - - - - - - - - - -
- TGA T A T T T T T T A T CAGT AGT ACC T T T AGAA T A - AA T T - AAAA T T CC T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACC - - - - - - - T T T T A T AA - - - - - - - - T T T T TGAACC T T TGA - - - - - - - - - -
- T AGA T T A T T T T ACCAA T AA T A T T AAAA T CA T C T AA T AA T T C T T AA T ACC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T ACCAA T C T T T AA T AA T T C - - - - - T T A T AAGACGA T CAAAAAAA TGGC T
- T AGA T T A T T T T ACCAA T AA T A T T AAAA T CA T C T AA T AA T T C T T AA T ACC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T ACCAA T C T T T AA T AA T T C - - - - - T T A T AAGACGA T CAAAAAAA TGGC T
- - - - - - - - - T T A TGCAC T AC TGT T T T A T C TGT T - - - - - - T AAGTGT A T CC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T A T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T A TGCAC T AC TGT T T T A T C TGT T - - - - - - T AAGTGT A T CC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T A T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCAAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T A T A T AAAAAA TGTGAAGT T T
A - - - TGAA T T T TGT CA T TGAAA T T T A T TGGA - - - - - - - - GGAA T T AGAAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAGAACCA T A T A T AGT AG - - - - - - - - C T T T AA T AGCAAAAAAG - - - - - - - -
A - - - TGAA T T T TGT CA T TGAAA T T T A T TGGA - - - - - - - - GGAA T T AGAAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAGAACCA T A T A T AGT AG - - - - - - - - C T T T AA T AGCAAAAAAG - - - - - - - -
A - - - - - - GT T CA T T CAA T A T T AAAACGGAAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T C T C T T T T AA TGT T A - - - - TG - - - A T T T AA T AAAAAAA T AA T AA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCAAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T A T A T AAAAAA TGTGAAGT T T
- - - - AC T C TGT C T C T T A T AGT T T C TGAAAAA T A T - - - - - CGA T T T AA T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA T TGT ACA T CAAAAAGT T CAA - - - C T AA T AAA T A T AAAAACCA T T T T T C
- - - - AC T C TGT C T C T T A T AGT T T C TGAAAAA T A T - - - - - CGA T T T AA T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA T TGT ACA T CAAAAAGT T CAA - - - C T AA T AAA T A T AAAAACCA T T T T T C
- - - - TGTGT T T C T T CA T T T T T T T T TGAA T T AC T T AA T T AAAGT T T A T AA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T - - - - - - - - - - AA T AA T TG - - - - - T C T A T AGA T AA TGAA TGGT ACGG - -
- - - - TGTGT T T C T T CA T T T T T T T T TGAA T T AC T T AA T T AAAGT T T A T AA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T - - - - - - - - - - AA T AA T TG - - - - - T C T A T AGA T AA TGAA TGGT ACGG - -
A - - - - - - - - TGTGTGGAAAA T A T T T C TGGGAC T - - - - - - GGAA TGAAGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGT C T T T AC T A T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAAGT A T T - T T T TGT T CAGAC TG - - - T T TGTGT AAGAGT AGT TGAA T A T T T
A - - - - - - - - TGTGTGGAAAA T A T T T C TGGGAC T - - - - - - GGAA TGAAGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGT C T T T AC T A T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAAGT A T T - T T T TGT T CAGAC TG - - - T T TGTGT AAGAGT AGT TGAA T A T T T
A T A - CCCGT A T AGCCAACAA T AGACAACA - - - - - - - - - - - - - - A TGGGCC TGT AGT T T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T CAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAACC T CAGT AAA T T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGGGCC T A - AC T AAA T A - - - - - - A T T C T TGAA T AA T C TGAAGA TGA TGA T T
A T A - CCCGT A T AGCCAACAA T AGACAACA - - - - - - - - - - - - - - A TGGGCC TGT AGT T T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T CAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAACC T CAGT AAA T T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGGGCC T A - AC T AAA T A - - - - - - A T T C T TGAA T AA T C TGAAGA TGA TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T A T T T T A - - T C TGA T AGT T A - - - - - T C TGGT AA T T AAAAAAAAAA T A T T T
TGAAC T AC T AC T A T T A T T A T T T TGCAAAAGCC T C - - - - - T AGA TGAA TGT TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAAACACCACAAA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T CGGT T CAACA T T - - - - - - TGA TGAA T AGTGT T AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA - - - - - - - - T AGGT A - - - - - - - - - T T T C T A T AGT T T T A T AAAA T T T AC T
- - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T CGGT T CAACA T T - - - - - - TGA TGAA T AGTGT T AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA - - - - - - - - T AGGT A - - - - - - - - - T T T C T A T AGT T T T A T AAAA T T T AC T
TGAAC T AC T AC T A T T A T T A T T T TGCAAAAGCC T C - - - - - T AGA TGAA TGT TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAAACACCACAAA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - GT T T A T AA T AC T T AC T A TGAGAC T T AA T T AGGCA T CAC TGT TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - GT T T A T AA T AC T T AC T A TGAGAC T T AA T T AGGCA T CAC TGT TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAC - - - - - - - - - - - - - TG - - - T T C T T AAAACAAAAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T CCACAGT AAA T T T T AA T CAA - - - - - - - - - - - - AGCCACC TGT AA T A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACCACC T A - - T T C T C T AA T - - - - A T T T T AAAAAAAAAGT AAAAAAACAAC T
- - - - - - - - - T T CCACAGT AAA T T T T AA T CAA - - - - - - - - - - - - AGCCACC TGT AA T A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACCACC T A - - T T C T C T AA T - - - - A T T T T AAAAAAAAAGT AAAAAAACAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA T AAGC TGAAAA TGT TGA T T
- T A - C T T C T T T TGT T T A TGT TGT T TGAA T A T T A T AC T T A T A T T A TGC T A T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAACAAAAAAAA T A - - - - - -
- T A - C T T C T T T TGT T T A TGT TGT T TGAA T A T T A T AC T T A T A T T A TGC T A T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAACAAAAAAAA T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T CAGT ACCAAA T T C TGT T ACGT T T CCAGA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T TGCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4926bp; fragments: 200; full length: 19 (>=4433.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4926 bp
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 size: 5226bp; fragments: 198; full length: 18 (>=4703.4bp)
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TE: ltr_1_family_83
 size: 232bp; fragments: 92; full length: 80 (>=208.8bp)
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