
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5591
AAC TGC T TGA T T CCA T T T T TGC T T T - - - T AA T CAAA T CGGTGTGAGAAGT TGT A T A TGT AAA T CGAA T A T T AACC TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - T C T A T A T A T T AGT AGT T A T AC T T T AAAA T AC T T AA T T T AC T T T AAAAA T A T T AA T A T T AGAAA T T T T A T AAC T A T AAACAA T A
AAC TGC T TGA T T CCA T T T T TGC T T T - - - T AA T CAAA T CGGTGTGAGAAGT TGT A T A TGT AAA T CGAA T A T T AACC TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT T T AGAACC T ACCAC TGT A T T CGGTGTGGGAGT A - - - - AAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAC T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT T T AGAACC T ACCAC TGT A T T CGGTGTGGGAGT A - - - - AAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAC T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAGTGTGAGCGTGCAACGTGTGT T T CGCGCCAGAAA TGGA T AAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - T T T T T A T AC T AAAAAA TGAA T T T T AAGACAC T T AA T T T A - - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T AAA T T A T A T AA T T AA T T ACAA T A
AGAGTGTGAGCGTGCAACGTGTGT T T CGCGCCAGAAA TGGA T AAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T A TGGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAGAACACGGGGGGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T A T T AA T AGT T AAAC T T T AAAA T AC T T AA T T TGA T T T AAAAACA T T AA T A T CA T AAA T T AGA T AA T T AAAAACGA T A
A T T T T A TGGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAGAACACGGGGGGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT T TGAAAC T T CC TGTGT AA T T A T T T A T CAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - T T T T TGT A T T AA T AGT T AAAC - C T AAAA T C T C T AA T T T AA TGT AACGT CA T T T AGAGCGGA T T C T A T A TGA T T - - - - - - - A T A
AAAGT T TGAAAC T T CC TGTGT AA T T A T T T A T CAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T CC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAA T C TGTGAAAA T T - - - - - - - - - - - - T T T CA T T T T - - - C TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - T T T T T ACA T AGA T AGT T AAAC T - T AAAA T AC T T AA T T T AAC T CAAAAACA T T AA T A T CA T AAA T T A T A T - - - - AAAAACA - - -
AAC T CC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAA T C TGTGAAAA T T - - - - - - - - - - - - T T T CA T T T T - - - C TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGCA T T AGA T T T TGAAAAAA T CAAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AGT C T T T T T CGT T T T T A T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGT TGA TGT A T ACAA T T T T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGC T T T T C T T T C TGT T T CGCA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T TGGT T AGC T C T AA T T CGAGA T TGT A T T TGAAAAA T AA T AGGAAACA T - - - - - - - A T AAAC T T CGCA T T - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T TGGT T AGC T C T AA T T CGAGA T TGT A T T TGAAAAA T AA T AGGAAACA T - - - - - - - A T AAAC T T CGCA T T - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T C T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGACGT CC T A T T T T T T AAA T T T T AC T T CACCGT TGCGGAAAGGT T A TGT A T A TGT AAA T T - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T A T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGACGT CC T A T T T T T T AAA T T T T AC T T T ACCGT TGCGGAAAGGT T A TGT A T A TGT AAA T T - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T A T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGACGT CC T A T T T T T T AAA T T T T AC T T T ACCGT TGCGGAAAGGT T A TGT A T A TGT AAA T T - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T A T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGACGT CC T A T T T T T T AAA T T T T AC T T CACCGT TGCGGAAAGGT T A TGT A T A TGT AAA T T - - - - - - - - - - T TGT TGA TGT A T ACAA T T A T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T C TGTGT T TGAAC T T A T TGT TGAGT A TGAGAAA T ACCAAAAGT A T T - - - - - - - GTGAA T T T CA T AA T AACCAGT T T A T AAA TGCAAGC T T T A T AGT - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - T AAAC T T T AAAA T - - - - GA T T T AA T T T AAAAACA T T A T T A T T - T AAA T T A T A T CA T T AAAAGT A - - -
TGT T T C TGTGT T TGAAC T T A T TGT TGAGT A TGAGAAA T ACCAAAAGT A T T - - - - - - - GTGAA T T T CA T AA T AACCAGT T T A T AAA TGCAAGC T T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_175.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5591bp; fragments: 143; full length: 0 (>=5031.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5591 bp
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TE: ltr_1_family_175.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 6975bp; fragments: 142; full length: 0 (>=6277.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_175
 size: 237bp; fragments: 61; full length: 44 (>=213.3bp)
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Before TEtrimmer 237 bp
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