
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6252
- - T T A TGA T T T CAGT C T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - ACAGGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAACAGG - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AA T T T CGA T T CCAAA T A T C T CGAAAA
- - T A T CGAA T T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - AACA T TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAACA T T A - - - - - - AA T AAAAAAAAAGT T T CAA T A T C T AAAGTGGT T C T TG
- - T A T A T A T T A T A T A T A - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - A T A T A T TGT AA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T A T A T T T - - - A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGGGTGT CCCAGG
- - T CGTGGT T T T AGT C T AA TGT A - - - - - - - - - - - AAAAAC T - T TGGT T AC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T CAAGA T C T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - A T AAGA - - - - - - - - GC T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGC T A T T A T AAAAAGGT AA T AAAGA T AAA T AAC T T A T T AA T ACAGAAACAG
AGT T AAAAC T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGT A T T - - - - - A TGAAAAACGAAGT AGT AGT T C T T TGA T T T A T T T T ACGA -
AA T TGT AAC T CA T T T T T AA T CAAA T AAAAA T C T AAA - - - - - - - - - T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T T T ACAAA T AAAGCA T AAACAA
- - GGGAAA TGA T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGTGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAAAGGT A T - - A T TGGA T AGA T AAA T T T ACC T T CGAA T AAAGAGCCA T TGA
TGCGAACGT T T T T AC T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAA T CA T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T A T CC T A T AAA
- - T A T C T AC T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAACAA T AAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T AC T TGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AC T AA T T T ACGT T A - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T - - - C T - - - CAA T T TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACAA T T T A - - - T T A T A T T T CAAA T AAA T A TGT T TGAA T AAA T T T T T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGTGGA T A - - - A T AAAA T ACA T T A TGGACCCA T T T T A T CACA T AC T AAACC
- - TGT A T A T T AA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - ACA T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAACA T T T A T - - GC T T CACCGGAAA TGAC T ACAAC T T T TGA T T T T T AAA TGG
AA TGC TGC T T T T T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - CCAAC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCAAC T A - AAAGCAA TGGTGAACCGT T ACC T T CGT C T AA T A T TGAAAA TG
- - T TGAGGT C T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAAAA T A T T AA T AC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T AC T CA T - - GC T T T T CA T CGT A T AC T AC T TGCC TGTGA T T T T T AAC TGG
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T A TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACAA T A T A - AAACGAAA TGAAGCA T AAAAA T TGT T T C TGT A T T T T CA T AAA
AA T AA T AA T T TGT T TGC - - T AAA - - - - - - - - AAAAAGAA - - - - - - AA T AC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T T CGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAA T AC T A - GAA T A T CGAGGAAAA T AA T A T CAC T T T AC T T AC T ACAGAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA - - - - - - AA T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAAA T A T - - - - - A T AA T A T T AAAAAA T A T T AAAAAA T A T AAAA T A T T AAAA T
AA T T A TGA T T A T T T T T T AAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AACAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T AA TGT C T T T T C T T T A TGT CACAG -
- - T T AAGAGT T T T T CCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T ACCC T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCC T - CA T - - - - - - - - - - - - GAAAAA T CCC T T C T T A T CGAACC T C T ACA -
- - T T A T AA T T T C T T TGA - - T T T AA T A T AAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGC - - - - - - - - - - GAGT AA T AACGA T A - - - - - A T C TGT AA T T T C T AAAAA -
- - TGA T AAC T T A T T A T T - - T ACAA T AAAAA T A T A T AGAA - - - T T A T AACGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT A T AC T C T T T T A T AAAAA T T T AAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T A - - - - - - - - - - CA T T T AAAAAAACA T A TGT T TGTGT CA T A TGT CAAAAA
- - T AA TGAA T AAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T - - - T A - - - - C T AAAAAAA T AAACA T AAAA T CA T AAAGAACA T AAAGA -
- - T T T T AGT C T C T T T CC - - T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACAAAGC - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T T T TGACCA T AC T T TGT AG -
- - T AAAAA T TGT T C T T T AA T A T AGT A T T CA T T T AAAA - - - - - - T A - - - - - TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AGGGTGT - - - - - -
- - TGT AAAA T T CA T CACAA - A T AAAA T AA - - - - - AAAAC - - - - - - GGGCC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGGGC - T A - - - - - CA T CGA T AAGAC T AAAACCA TGTGCAC T CCC T CGGAAA
T A TGGT CAC T T CC TGT T - - CA T T ACA T T - ACA T AAAAAA - - - - - - CA T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A TGT CAAA T T T TGACA -
- - TGACAAA T T T C T T T T - - T A T AA TGT AAA T AAAAAAGAA T T T T ACAGAGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACACA - - - - - - - - - - GAGAA T AAGCAA T T T A T T T T TGT T T CCGA TGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T TGGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T ACGA T T T C T TGT A - - T A T AGT A T AAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACAGT - T T - - - - T TGT T A TGACAGA T T CA T C T A T C TGT AGCACGT - - - - - -
- - GT ACCA T T T T T T T C T A T T ACAA T T T AAA T A TGT AAAA - - - T CAAAGGC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AGC TGT CGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - AGTGTGAAA T A T T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT TGC T AA - - - - - - - - - - - - - - T - - - T T T A T T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACAACC TGT A T AA T T T T C T AAA T T T AAA T CA T C T T C TGC T A T AGT T C TGA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAAA T A T T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT TGC T AA - - - - - - - - - - - - - - T - - - T T T A T T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACAGT C T T T A T AAA T T AGT CAAA TGAAAGT C TGGT T T T T T T AAA T T CCGGACA
- - T T T A TGT T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - C T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA - - - AAA T CAGT T T T T TGACA T TGC T A T TGT T TGAGT AC T T AGGT A
- - T T T A TGT T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - C T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA - - - AAA T CAGT T T T T T T ACA T TGC T A T TGT T TGAGT AC T T AGGT A
- - T T CCAGTGCCGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - C T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA - - - AAA T CAGT T T T T TGACA T TGC T A T TGT T TGAGT AC T T AGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGA T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T C T CGT AAG
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 size: 6252bp; fragments: 311; full length: 27 (>=5626.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6252 bp
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 size: 6552bp; fragments: 219; full length: 24 (>=5896.8bp)
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TE: ltr_1_family_933

 size: 5420bp; fragments: 96; full length: 3 (>=4878bp)
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