
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5749
GT AGTGGA T AAA T AA T CCGAGA TGT A T CC T CCCCAAAACA - - - C T A T AGGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - CCC T AGGAAAAC T CGT A T C TGT T T T T T CA T C TGT
- - - - - - CC TGGA T T A T AA T AAA T A T A - C T T T C T T AA T AAA - T A T TGAGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGAGACAGT T AAACAAA T A T AAGT AAAC - - - ACA T A T T T - T AGCAAA T CAA
T T T T T A T T AA T A - - - - - - - AAA T A T T T T T ACA T AA T AGAA T - - T T CCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AAA T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCCACCAC TGGCGA T C - T T T T A T AGAA T T AA T A T A T T - - A T A T AAAA TGA
GT T A T T T T CCAA T AA T - - T AAA T A T A T TGGAGT CAAAA T A T T A T T C T C TGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T C TGTGACGACACCG - T T AGA TGT AA T TGA T AAA T T T T A T A T A T AGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A - - - - - - - - - A T AAA T T A T - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCGGT AA T TGT T AGAGCC - AAAAAAAC - - - ACAGT T T T - TGGAGGAC - - -
GTGT CCCA TGAA TGC T - - T AA T T - T A T T T A TGT T C T T T AA T T A - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAACCAA T A T AAAA T T T A - T ACA - - - - - - T T AA T T T C T T T TGTGTGGGT T AA
T TGGC TGT T ACA - - - - - - - AGAAA T A T T CACA T TGGT AAA - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAAAA T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAA T A T T A T T T AA T - T T T AGGAGAC T T AACA T AAA - - A T AGAA T A T AA
A T CGT CACCAAAAG - - - - - AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA
GT A T TGA T T AAAAGT T - T CAA T - - - - T TGACGT CAA TGAA T T A - - C T AA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T AC - AC T AA T AA T AA T CC T A - T T AA - - - - - - A T AA T C T T T T T T ACGAAGGT TGG
T T AGT AGT AA T AAGT T - - T AAACA T A T T CGCC T TGGAAAA T - - T AGCCA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGCG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCA T TGT T A TGGA T T - - - - - - - - - - - T T AA T A T AC T - - - - - - - - A T T AA
T CA T T TGT T A T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AAA T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AGCA T ACCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AAAA T TGG
A T A TGA T C T A T - - - - - A T T - - - - - - - T T A T T T T T A - - - - - TG - T CA T A T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGA T C T TGACAA T A T T ACAA T A T AAA T AAA T - - - - - - - - - AAA T AACCAA - - - - - - - - A T A T AAGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T C T CCCGGTGAC T - A T AC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AC T A T AAGC T T AC - - T CGAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T A TGAA T CGT T CA T CAAA T - - - T T T TGT T TGAGAAA T T - T T AGA T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAGA T TGAAAAACCAAGT ACCAAAAAA T T CAA T T T A T TGT T CCCA T A T AAA
A T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T ACCCCAGA - - - - - - - CAAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGCCAGTGA T CCA TGA T T - - - - - - - T T T A T T T T AGGACA T A - C T C T ACA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T ACACA - - - - - - - - - - - CCAA T ACGT - - - - C T T A T T T C T CAAGT T AACA
AGA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T AGA T T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT T - - - - - - - - - - -
T T T T T AAA T A T AACA T - - - AAA T - - - T T TGT A T T T ACACAA T AA TGT AGA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC TGT AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - T TGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AA T A - - - - - - - - - - - - CCGGT A T A T T T A - T T T A TGT - T T T AGT A T AGT
CC TGAA TGCGAACAAA - - GAC T T - - - T T CACGGC T T AACA - - - - - CC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - T T T AA T A T T T AC
GT T T T A T T T A TGT T A T - - T A T C T - - - CA T T TGT T T T TGT A - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T TGT ACA T AAA T T A T A - T A T AA T AAA T T T A T T A T A T T T TGT T T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCA T C T A T T ACGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACA T T T T CAGAC T - - - - - - - A T A TGCC TGT T CGT TGACAA T TGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACAGT AA T T A T T AGACA T T - TGT A T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T C T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T A T T TGC T T AAAA - T T AGA T AGAC - - - - T A T A T T - - ACAAAAGGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA T TGT CAC TGCGA T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - CAACAAA T T AA
A T T ACA T T T A T T AAA T - - T AAA T A T T T T T A T A T T CC T AAA - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA T AA T A TGA T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T A T T T AAC TGA T A - T AA T T - - - T T T A T C T T T A T A T A T C - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGA T T AGA T AGT T - T C T AA T ACGT - - - - - - - - - - - - AAA T T C T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T AC T T AA T C T T T TGC T T T TGCAACAC - - - - - - - - - - - - AAGAGGT AAAC
AGT T T T A TGAAAAAA T - T T AAA T A T AC T TGT AAA T T T AAA T T A T T CA TGGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AA
GT T T CA T T T A T AA T A T - - - - - - - - - - T T AA T A T CC T A T AA - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGAC T A T AGCAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T C T AA T A - - - - - - - - - - - - - - T TGA T A T CA T T AAAG - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TGT A T T A T T T T T T - T T T AGT AAAC - - - - - A T A T T - - - - - - - - - T CAA
A T T A TGTGT AGACGAG - - TGAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T CA T ACC T TGT A T T A - T T T AC T A T A T - - - - - - - - - - - T T CA T C T T T CAA
A T AA T T T T CGT AGT A T - - - - - - - A T AC T A T T A T T AA T T T A - - - C T C T A TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A TGCAAAAAGAAA T - CGTGA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAGAGAA - - - A T A - - - - - - - - - - - - - C T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T T CA T CGCAGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA
A T T T T T T T CACAA T A T - - TGAGTGT T T C T CCA T T AAA T TG - - - T T A T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA - - T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAAGGCAAA T A T T T T AA T T T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AA T T T T A
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 size: 5749bp; fragments: 1643; full length: 10 (>=5174.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5749 bp
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 size: 6053bp; fragments: 1580; full length: 5 (>=5447.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_833
 size: 3818bp; fragments: 206; full length: 1 (>=3436.2bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3818 bp
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