
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5818
- - - A T AAA T A T T T - - T AA T A T T T A T T TGAAAAA T T C T A T A T AAGGAC T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGGAC - - - - CAC T T TGCGGCAAAAA T T T AAGA T TGT T A TGA T TGGT A T AAAAAAA T AGC
T T - A TGAA T - - - - - - - AAGT C TGT AGAAAAAAAAA T TGGGT - - - - - - CA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - - - - - - - - T TGGTGGCAGT - - - - T AA T T AAACAA T
- - - ACCAA T T T T C - - - AGT CA T C T AGAAAAAAAAA T CG - - - - - - - - - T AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - A T CGA T - - - - - - - AGT T C T AGAAAAA T AAAAAC T A T A T - - - - - - - A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA T A T - - - A T T TGCAGCA T T T T T A T AA TGAAA T CAA
- - - A T ACA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGTGAAGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - AAGGT AA T AAA - - - - - - - - - - - - GGGAGCAAC T T CAC - - - - - - - GAAC TGCA T T AGT AC T A T AA - A T A T TGAC
T T - A T AAAGAC T T C T T CCAC T T T A T T AAAC TGT C T T AAGAACA T T CA T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC TGT A - - - - - - - - - - GT T CGT AACGT AGAACCACAACA - - - - T T TGT AAAAGA - - - - - - - - - - - - CA TGGC T CGT CAAAA T TGT T AGA T T TGGACAACGAA T A - - - - - - - - - - - -
- - - AAAAACGC T T T - T C T T C T T AAAAACA TGGCACCCACAA T C T T CA T CA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACACGAA T AGGT TGCACAAA TGGAC - - - - - CA TGAAA T CC TGCAAC TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACCAAGTGGC
T AAGT AGA T - - CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACC T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - GT CCA T AACA T TGGA T CACAACA - - - - T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGAAC T ACAACAACC T T T AAA T T AAAACAA T T T T A - - - AAAA T T AA T
C T T A TGAA TGAA T T - CAGT CC TGA T T AAAACGT T T T A T T AA - - - - - - CAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CA T AACA T TGAACCACAACAAAAA T CGAAAGT AGA TGT - - - - - - - - - TGT TGAGT C T CAGAA T T A TG - - C T T A T ACGT AGAA T T A T A T AAAAAAAAC
T T T A - A T A T TGT T T T TGGT C T CC T AA T AAAAA T A T C T AA TG - - AAAGGAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAC T T T T A T A T AA T - - A T C T AAA T AA T T A T - - AAAAAAA T T AA T
- - - GT AAA TGA T T - - T TGT T T A TGAGACA T CAA T ACAACCAGAGGCGGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - GAA T AGGGGGTGT TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - A T ACA T A - - - - - AAAA T AGTGAAAAGTGAAAC T TGT AG - - - - - - T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACAAGAA T T T T C T T CA T A TGT AA - - - - - - - T A T TGAAC T ACAC T A T T ACAG - CA TGT AGA T AA TGC T A T T A - - - - - - - - -
- - - A T AAAGT CCGC - - GA T T A T T CAGAAGT AA T T T CAA T AACC T ACACAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA T TGGTGGGT CCACAACAACACCA - - - AAAAA T T A T
T C TGTGGA T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CGTGC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT CCA T AACA T TGGA T CACAACA - - - - T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAGTGC T - - AGT T TGA T T AA T C T CA - - - A TGACCAA T
- - - AGAAAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAA T CACAACAG - - - CCGGT AA T CA - - - - - - - - - - - - - T A T T AAA T T A T T AGCAAA T T TGAA TGT T AAAGA T AAC T AAAAGAAACAGT
T T T A T A T AC - - - - - - - AGGGT TGT T T AAA T AGC T ACAGGCA - - - - - - CA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - - - - ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T T A T CCCAGT AC T - - A T T T T AAA T AA T C T T - T AAAGAAA T A T T
- - - C T AAA T AC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACCAA TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T AA T
T CACCAAA T A T T A T T T A T TGGCA T AAAACAAAAAA T AAA T A T TGAAA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA TGACGAAA T AACGGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCA TGGT
T TGGT T T A TGT T T T - T ACCC T AAAAAGAACAAAAC T T A T AA - - T ACC T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAA T CACAACAAGAGA T A T T TGT AAGT - - - - - - - - - - - T A T T AAA T CA T T ACAA T T T T C - T T T TGAAGGGT T T T T AAAGT AAAA T A T T
T T T A T T AAAACCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCA T CGGTGGA T C - - - - CAAAA T AGT A T AGTGA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T C
- - - ACAAGA - - - - - - - - - - T A T T CCGAAGAAGCCCC - A T A T A TGAGAGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCA T CGGTGGT - - - - - - - - - - - - - CCACAACA T TGGTGG - - - CACAACAAGA T C - - - - - - - - - - - - -
- - - ACGAA T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACAA - - - A T T A T AACAGT A - - - - - - - - - - - T AAAAAAC TGT T A T AA T A T T CAAA T A T A T A T AA T A T T - - - - T A T AA T AGT
C T T ACAGA TGT CGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGGAGGCGCCAAAA TGGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AC T
- - - A T AAA T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CGACGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - GAGT T AACAGCACA TGTGA - - - - - - - CA T CGGACC T TGAAAA T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACGGAC
- - - A T AAA T AC T TGA T T A T AA T ACACGGT TGACA T CCA T A T ACA T CAAAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACAAGAA T AGCGGACAGT AAC TGC - - - - - - T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T AAC
- - - A T AAACA T TGT - T AA T AAA T CGAAGA TGCCAAC T T T TGT T TGCA T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGT AACAGCGGTGGT T CG - - - CC T AGAACCACAACAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T AAAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AAGAGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T T ACCAGCGT C - - - - - - - - - - - - C T AA T AAC T T CAACA T CGC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAA T
T T T T T ACA TGGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AGT C T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGT AGAA - - - - - CAGT C TGCCC TGACAGTGACAGA T CACAA T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAAAA TGT T T - - - AGT C T A T T A T T AA T T A T T A T T A T T AACA T A T T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACAAGAC T CGCCAC T AGAAGAAA - - - - - - - AA T AAAA T T T TGT AAACACCA - A T TGT CAGTGGTGT - - - - - T T T AC T AA T
A T T A T AAAGAC T A - - T AGAGC T AAAAA T AGAA T A T T AACAGGCAGT C TGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T TGAACCACAACA - - - - C TGGT ACCAAG - - - - - - - - - - - - T AC TGAAAC T T AAAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGAA T AAGT
T CAACAAGT A T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT CCA T AACA T AGAA T CACAACAGGAA T TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCA T AACA - - - - T TGGT AACAGCGGTGG - - - - - - - CA T T AGT CCA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T AAA T CC T A T T T C T T CA T TGTGGT ACAAGGT CAAGGAA T A T T C T AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCA T CGGTGGT CC - - - - CA T T AGT T CACAACA T TGGTG - AC T ACCAGT AGAAC - - - - - AACA T TGGT
T T T A T A T A T TGAGT T T ACCGGCAGT A T AGT AGC T ACCAA T T - - TGC T T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AAC T T AGAA T CACAACA T T A T T - - AA T TGAACAACCA T - - T A T - - - - - - - - -
- - - A T T CA T A T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T ACA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA TGT AA - T T CCA T TGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T T AA TGC TG - - - ACACGGAGT C T CGCAGAC T CAGT T A - - - - - - T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA T A T AA - A T T T C TGGGGGT T T - - T T A T T T AC T T C T
- - - C T AGA T CA T A T T T AGT AAAAAAAA TGT CGCAA T CA T A T CGGT ACCAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACAA - - - TGGT CAGGAAC T A - - - - - - - - - - AA T T TGA T T T T AAAAA T TGA T - A T T T AAA T AAAGAA - - - - - AAAA T T AAC
A T TGCAAA TGCAAA T TGCAA T CAGGAAGAAAA T AA TGA T T T - - - - - A T T C TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGTGGTGGT C - - - - - T A T TGA - AAGT AAAAGCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - ACACA TGCCC T - CA T T T A T A T AAAA T TGAGT T AAAAAACAAAAAAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAA T CACAACAA - - - GTGGAAC T AAA - - - - - - - - - - - - CA T AGAAACAGAAGA TGA TGAGAGT TGGAAAA T T C T TG - - - T TGA T T T AC
- - - GTGGA T ACCCGT TGGCAC TGT A T T AA T AAGT T A TGT T T CCA T T T AA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGCAACC T AGAAC T ACAACAAGAA T TGGT AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGTGGCACA T TGGTGGCA T - - T AGT ACA T T AAC
C TGA T AAACGCA T - - - AGCCCGGACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA - - - - - - - - T TGGTGGCAGT - - - - T AA - - - - - - - - -
- - - GT ACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACA T TGGTGGAA T AGAA T CACAACAACGACAAA T T CGA
T T TGT CAA T A T CAC T A T AA T A TGAAAAAGT AA TGA T AA T TGAAGGCA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCA T CGGTGAA T - - - - - CA T TGGT T CACAACAA TGTGT T AGC T CAGGAGA T A T T A - - - AAAAA T AA T
T T T T T AAAGA T AGT T T T T AA T T AGCACAA T AA T - T TGA T T T C T T T C T C TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGACAAA T AAAAA T AGT AGT T C T AAAGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - -
- - - ACGAACGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGT T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACAGT T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T TGT
T A - A T A TGT - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T AAAA T T T A T A T - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGT AACA T AGAACCACAACA - - - - T TGGTGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACA T T A T AA - T T T TGGAGT AA T T T - - T T ACGAA T T AA T
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 size: 5818bp; fragments: 1503; full length: 17 (>=5236.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5818 bp
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 size: 6121bp; fragments: 1508; full length: 14 (>=5508.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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