
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7547
ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGC T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGAA T T T T AGAGT - - - - - - - -
AC - - - - - GACGCGCGT TGC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA TGA T AACA TGGT T AGCGAAACGCGCGT CCAGTGC - - - - - - - -
A T T T - - - T T AA T C T C T CAGA T AA T - - A TGA T T A T T T AA T T T A - GT ACA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGC T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGA T T T - - GTGAA T A T T T TGT TGGGT T AAGAA T A TGAGCACAGC T T T
A - - - - - - AAAA T A T T T T AA T AAA T - - - - - - - - A T - T AGTGT - - AAACACGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T AA T AGT T T AA TGAA T CAA T AA T TGT - T AA T A T AGGC - - GTGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGC T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T C - - GGAAA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT A - - -
- - - - - - - - - - - T A T T TGAAC TGA T - - - - - - A T A T T T TGCA T AA T T ACA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAC T T T T A T T AAACAA T A TGT T AAA T AGA T T T T A TG - - - - - - - - - - -
GA T T AAA T AAA TGCGCACGCAAAG - - GAAA T AA T - - - AGA T - - TGGCA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CGA - CAAGT A T T T T AGA T AAA - - A T A T T C T C - - - - - - - - - T TGGGTGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCA T T A T AA T T AAAAAA T A TGGAAAGACAAAAACACG - GCA TGTGAA T
A - - - - - - A T AA T A T T T T AA T AAAA T AGT AA T TGT - T AACA T AAAACAGTGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T TGT - - - - GT A T TGT T A T CA T TGCGT A T A T T C - - - - - - TGT A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T T AAGAC T AAGAGACC T T T T T T AA T CAA T AA T AA T A TGAGC T CGAAAA T A T T A T - - - - AAA T AA T T T ACAAAA T T T AAA T T T AACGCA TGT AGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T T T T - - T ACGA T T T T CCGGGAAA T C T AAAAAACA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T T AAGAC T AAGAGACC T T T T T T AA T CAA T AA T AA T A TGAGC T CGAAAA T A T T A T - - - - AAA T AA T T T ACAAAA T T T AAA T T T AACGCA TGT AGT A
A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACAA T C T AA T A - - - T TGCA T T AGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT ACGT - - C T A T A TGGCCAAGAAAAGT T AGAGAGAGGGT A - - - - - - -
GTGT CAAGGGT T A T T ACAA T AAAC T AAAAA T T A T - CAACACACACGCA T AAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACACA T T TGT AC T A T T A T A T ACAGGGTGAA T T T T AAA T AAA T ACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T T AAGAC T AAGAGACC T T T T T T AA T CAA T AA T AA T A TGAGC T CGAAAA T A T T A T - - - - AAA T AA T T T ACAAAA T T T AAA T T T AACGCA TGT AGT A
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - T A T TGT A - - - - CA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AGT - - GT CAGT AA T T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC - - - ACGA T A T T CGT A T ACA T - - - - AAA T A T CCAA T TG - - AC T AA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGT T - - GAAAA T T A T AAAGACAA T AAAGA T T A T A - - - - - - - - - - -
A T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - T AGCACGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACAAA T A T A T A T T T T T T AAGA T - - - - - - CCGT - - - C T A TG - A TGCACAAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T CC T AACAAAGAACAAAGAAAAAC T A T T T AAAA T - - - - - - - - - -
AA T T - - - CGAA T AAGT A T A T AAGT - - GTGA T T A T - - - - - - - - - - - - CA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT CC - - - - - - - - GA TGCAAGAAAA TGA - GT T T C T TGCAAAG - - - -
AAGT - - - ACGGT A T T CCGA TGGAGCA - - - - - - A T - T T A TGT - - - - - - A TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - T T T CC T T CGAAC TGGTGAACCC T T T T CA T T T T A T A T T AA T A TGGA T CCGTGT T TGC T A T - - - - GA T T CA T T TGAACGAACCGCA T T T T AAGCACGT CG - A
T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T A T - - - A T A T - - - - ACA T AAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAC T T - - A T A T AAC T T T CA T T T AACGAAAAACGAAGGC - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T T AAGAC T AAGAGACC T T T T T T AA T CAA T AA T AA T A TGAGC T CGAAAA T A T T A T - - - - AAA T AA T T T ACAAAA T T T AAA T T T AACGCA TGT AGT A
ACA T AG - GCCACGCGT T TGTGGC T T AA T AG - - - - - - - - - - - - AGGT AA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCC TGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA T T T T T AA T ACACGGT TGGCAAAACGGAC T T T AGGT AC T CGT A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T C T T AAGAC T AAGAGACC T T T T T T AA T CAA T AA T AA T A TGAGC T CGAAAA T A T T A T - - - - AAA T AA T T T ACAAAA T T T AAA T T T AACGCA TGT AGT A
A T T AAAAGAA T T T T T T T CA T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CACGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T AAAAC T TGT AAAA T TGACA T T AA T T A T A T - - - - - -
A - - - - - - TGAAAAACC T AAGAAA T - - A T CGT CAC T T AA T A T - - T T ACACGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGC T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T A T - AGT T T A T AA T A T ACAAAAC T AA T T T T C T AGT T A TGAA - - -
A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A - T AGTGT T AGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - AA T T A T AAAGA T T AAAAAACC T T C T TGAA T T AA T AA T T T T A T AAAA TGCA T AC T A T C T T T A T T AA T T CA T AAA T AAAAACAAAA T AC T AGT A - - - - - - - -
GGACAA T AA T A T A T A T T AA T AAAA T T ACAA T T A T - - - A T A T A - AAA T A TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAC T T T - - A T T CCAAA T A TGCAAAA T T T AAAA T ACG - GCA TGT C - - -
AA T T - - - TGGT AA T T T A T ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T - - - AACGTGCC T T CA T AAAGT AC T AA - - - - T CAA T A T C - TGCCA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AC - - C T T AA T AA T A T AAA T AACA T ACAGT CCAC - - - - - - - - - A
GTGA - - - GACGT AC T T C T AGAAGA - - A T AA T T T C T T T CCACGA T CGCA T AAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGA T T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCGT T CG - - AGAAAGT AGT CAGAAAC T T AAAACAAAAAGGAC - - - - - -
AAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCA T AAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAC T T - - A T A T AAC T T T CA T T T AACGAAAAAGGAAGGC - - - - - - - -
AA - - - - - A TGGT A T T C T T AA T AAA - - - - - - - - - - - T AACA T - - A T T CA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CAC TGT - - - - A T T T T A T A TGT AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AC - - - GAGGCA T T T CAAAAAA T T AA T AA T T AC T CAA TGT A - T ACCA TGAGT T A TGT CGTGACGC T ACCCCAGAAGTGC TGGT T CA T CA T A T T T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7547bp; fragments: 880; full length: 20 (>=6792.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7547 bp
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 size: 7918bp; fragments: 879; full length: 16 (>=7126.2bp)
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TE: ltr_1_family_864
 size: 11172bp; fragments: 11747; full length: 1 (>=10054.8bp)
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