
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6544
CAGAGT CGGAAAA T A - A T T T A T T C T AA T ACCAA - - AA T CC - - - - - - - - T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T AAA T A - - - - - - A T T T AGCG - - AA T CA T T C T TGTGT A T A T A T ACAGA T C
AAGA T ACAAACACGA - - - T T AC T CGCA T C T CAA - - AA T T A T - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACCACA T - - - - - - - AC - - - GCGA TGT T T T T AGC T T T T T ACAACGAGA - - - -
AAGAAGAAAA T AA TG - T CC T AC TGGAA TGT CA - - - A T TGT T - - - - - - - GA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT TGT A T A T T AC T AGGAC T AA T AA TGCA T T
AAA T AAA T AAAGCCACA T CGGCAAAAACA - - - CC T AAC T T C - - - - - - - CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT - - - - - - - - - - - - T T T CGGT T TGT C TGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACGCCAAAAGT T A - AC T T AA - - AAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT - - - - - - - - - - - A T - T TGAG - - A T T CA T AC T T AC T CGCGT AAAAGGA T C
AAGAA T CCGAAAA T C - - - - - - - - - T AA T AACA - - - AACC T T - - - - - - - AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - A T - TGGCG - - - - - - - - - - - - A T T T C TGCAAAAAGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - T T T T CGT T AAACCA T C T - - T CAC T T C T TG - - - - A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAG - - - - - AA - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T AACAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T TGAAAGGAGT A T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - AA T C T C - - - - - - - A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T AAA T AAC - - AAA T T T T - - - T CGA T T ACGGT - GT T T C T T AGA T T AA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - GCC T AA T ACGT AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T TGCCA T - A T C T ACAAGT CGCGACC
- - GC TGCGGGT T A T A T T T CCGT AGAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - - AA T A T CC T C T T ACGT T A T CCGAACGT AA T C T T CGA TGGT AAAG
TGT CAGT T AAAAA - - - A T T TGGTGTGT T A T - - - T T AA T T C T AAAAAACCGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T AAAACAAGA T AAC T T T - - - T CCGT AACGA T T T T T T CCCAAA T A T C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T T C T AAAAAA T A - A T T C T AAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AGAA T AAA T A T A - - - - - - - - ACA T T CAAAA - - A T A T T C T AAAAC T ACAA
- - ACAC T AGAAGA T A - A T T AGCCAGAC TGA - - GT TGAC T A T AGAAAA T T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGAAA T AAC T A T AA T T T T - - - T T AC T T ACA T - - A T A T C T ACAA T AA TGGA
- - A T T T T AAAAAA T A - A T T T CC T AAA T T T T - - AACGA T T T T A T AAAG - GT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T ACGG - - A T T T T T CCAC T CAAAGT
- - AGTGT A T T AAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T A T - - - AAA - T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - T A T A T T T T TGGAC TGT C T A T AA T CA T C T T CAAGT T T TGT AG
- - T C T ACCGAAAA T A - A T C TGGCAACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AAAGT AGT AA TGT T T T TGA T T T T CCA T T A T T TGAC TG - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA T CGT A T AAAA T A - A T C TGACA T T T T T TGT A T CAA T T T CA T AACA T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AAAGT AAAAA T CGT T C T - - - C T AGAAAAAA TGA T T T TGCGACGTGGGAA
- - T C T C T AAAACGGT - A T T TGT AAAAGT - - - - - - T AA T T T T A T AAAA TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - - T A T CAA T T T - - - T CAGC T AAAA T AA T T TGT TGACA T AAAAG
- - TGGGTGT A T CGTG - A T T CGCC T AA T T T T C T A T T AACC T - A T A T AAAAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T C - - - - - - - - - - - - T T C T - - - T T TGC T AGGGT T AGT T C T CAACCCAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGAAAACAGGA - - - AAC T T T - - - - - - - AC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - - - - - - - - - - - - - T T T - - - T CAGC T A T A T T AGT C T C T T T AA TGCAGAG
- T C T T CCCAGGT A TG - A T T C T CGACA T T - - - - T C T A T T T TG - - - - - - - AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC T A - - - - - - - - - - - - T T T T - - - T TGT C T T TGA T - A T A T CA T CAGCA T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T CGAAACA T - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - GT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACA - - - - AAA - - - - - - - - - - - - T T AGCGA T AC T T A T T ACGAAGT AAGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T CGAAACA T - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - GT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACA - - - - AAA - - - - - - - - - - - - T T AGCGA T AC T T A T T ACGAAGT AAGAAAA
AA T CCA T A T TGT A TG - A T T TGT TGGT T CA T CA - - - GCC T T T - - - - - - - A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGAA T T AAAA T A
- - CC T A T AAAACGT A - AC T T CGGT AA T CA T CAA TGAAC - - - A T A - - - - AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AAC - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CAGTGAAAAGCA - CC T TGCGAAA T T T T CAA T T AAA T T - - - - - - - - T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAG - - - - - - - TGT AA T T T T - - - C T A T T CAAAG - - T T T T C TGT AGT AAAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - A TGGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T AGGT AAA T T T AA T T T T - - - GT AGCAAAAA T - T T A T TGT T AA T AA TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AGTGCGACC TGGT T ACACAACA T T TGT T TGT T T AA T A T T T T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CCGA TGGAAA T AA T A T C T AGAAAAA T - - - - A T TGA T T T AA T AAAA - CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T ACGT AAAAGCA - A T TGAC TGCAA T - - - - - - - A T C T T T - - - - - - - TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGG - - - - - - - - - - - - - C T T - - - T T A T T CCCA T T T AGT T T ACAAC T AA TGGC
- - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T CCAAAGCA T - - - - - AA T T T - - - - AAA T C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACGA T AC T T A T T ACAAAA T AAGAAAA
- - A TGACAA T CCGT A - A T CCGCAGAAA T - - - - - - - ACC T T T - - - - - - - T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T AAC - - - CGT AAACCAGC T T TGT CCAGAA T - A T A T T T AC TGGGA T AAA
AAGCCAC TGA T A T T - - - - - - - - - - - - A T A T CA - - - AAC T T T - - - - - - - GA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T AA T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CC TGTGAA T T AAA T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T C T CCAAAAC T A - A T T T A T ACGAACA T - - - - - CA T C T T - - - A T ACCGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CA T C TGT TGAAAGT T AA - - - - - - - - - - - - AA T T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGGCGACA T CACA T T - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AGAA T T ACCGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T C T ACCGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - AC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAC - - - - - - - - - - - - - T T TGCGT CGC TGGT AGC - A T T T T CGGA T AGT AAGC
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 size: 6544bp; fragments: 570; full length: 39 (>=5889.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6544 bp
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 size: 6846bp; fragments: 567; full length: 38 (>=6161.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_863
 size: 3187bp; fragments: 288; full length: 0 (>=2868.3bp)
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