
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1698
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AA T A T AAAC T AGAGT T - - - - - - - - C T T T C T AAAA T A T AAAA T AA T T T T C TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T AC TGAC T T T T AGT T A T T A T C T C T ACAA T AGT T T CGT TGT CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T AC TGAC T T T T AGT T A T T A T C T C T ACAA T AGT T T CGT TGT CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT TGT CCAA T ACGT T C T A TGT T AA T - - - - - - - - - - - - T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - GGA T AAAAGAAGT ACCA T CA - - - - - - - - - - - GT AGT AC T C T T T ACC - GGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - GGA T AAAAGAAGT ACCA T CA - - - - - - - - - - - GT AGT AC T C T T T ACC - GGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T T AC T T AGT T T T - A T T A - - - AAC TGT AAAAA T T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CCAACAGAAAACA T T A T T A T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T A T C T AA TGCAA T T T A T A T T AA T AAA T ACCA T A T T T T AAAA T TGAAGT T T AGAAACA T T T T AAAAAC T AAAGT AACGT AGGAAAC T A TGAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T T AC T T AGT T T T - A T T A - - - AAC TGT AAAAA T T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA TGT AAACA T T T T A T T T T T AAAAACGAAGAAAAACAA T T T A T A T T T T - - - - GGCA T A T AA T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AA T AA T T TGC T C T T T T - A T T A T C - A T A T AAAGCAAAAAGAAC T A T T C T T T A T T T CA T AAAA T AA T - - - - - - - - -
A - - - - - - - AA T ACGA T T T - - GT T AGAAAA TGT TGT A T AA T AAAAA T AAAAA T T A T AAAAA T T A T T AAGAA T AAAACAAC T T AAAGT AAGA T T A T TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGCCAAGGCCGT T A T T T T T A T CGG - - - - GT TGCGT T C T - - - - - - - - -
A - - - - - - - AACGCAC T T AGT AC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AA T AA T T TGC T C T T T T - A T T A T C - A T A T AAAGCAAAAAGAAC T A T T C T T T A T T T CA T AAAA T AA T - - - - - - - - -
AGC T AC T CAA T ACGA - - - - - A T TGA T T AACA T T A TGTGT T AGAGT T T AAAA T T A T T AAAA T T T T T AC T AA T AAAAAAGA T AACAAAAC T T T T AC TGCGT C - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC TGA - - - - T TGGT A T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC TGA - - - - T TGGT A T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - T A T C T AAAAGGAGA T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAG
GGT AA T T T AA T ACAA T T T - T A TGAAGAGC T A T T A TGT A T T AACGT T AAAAAA T A T AAAAA T A T T CAAAAA TGAAA T AAACAAAAAAAC T A T T A T AGT T T C - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - T A T C T AAAAGGAGA T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA - AACAC T A T A T A - - - - - - - - - - - - - TGGC T CAAAAA TGT ACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T CGT AAAAGAGA T ACCAA T A T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGCAAA T AA T A T T AA - - - - A T AACA T AA T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT - AAAGAGA T AACAC T T C T AAGT T A T T A T T T T - - T AGT T T AAA T A TGT T A T T T T T T A T T T A - - - - A T AA T A T TGA - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T AGTGA T A T TGTGC T - - - - T T T T C T TGAA T AAGAAA T T AGTGA T AC - - - - GT ACCGT C T T T TGACCCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T ACCCGACA T T A - - - - - - CA T CGT ACGGAGAAGTGGA T T A T T CA TGA - - - - CAAGCA T TGT CGGCC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACA TGT TGAC T AA T AC T T A - - - - A T T AGA T TG - - - - - - - - - -
AGT CA T T T AA T ACGAGT T - CA T T AA T AAA T A T T A T AGA T TGAAA T T AAAGA T T A T T T AA T T T T C T AAAAA T AAAA TGAA T AAAAA T ACGGC TGT TGT T T C - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACA TGT TGAC T AA T AC T T A - - - - A T T AGA T TG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T AA T CAAGAGGT - - - - - - - - T T AGAGAAA T AAGGT AA T T AGGGC T T A T T T T T T A T T A T AA T T TGC T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T AA T CAAGAGGT - - - - - - - - T T AGAAAAA T AAGGT AA T T AGGGC T T A T T T T T T A T T A T AA T T TGC T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T AA T CAAGAGGT - - - - - - - - T T AGAAAAA T AAGGT AA T T AGGGC T T A T T T T T T A T T A T AA T T TGC T T AAA
AGT T A T T T - - - - CGAGT T - T A T T AA T AAA T A T T A T A T - - T AAAA T T AAAAA T T A T AAAAA T T T T T AAAAA T AAAA T AAA T AAAAAAAGT A T T A T TGT T T C - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T T - - - - - - - - T AC T T T AAAAAACCGGGT T A T TGC TGA - - - - AAAA T A T TG - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T T - - - - - - CA T AC T T T AAAAAACCGGGT T A T TGC TGA - - - - AAAA T A T TG - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T A T T T - - - - CGAGT T - T A T T AA T AAA T A T T A T A T - - T AAAA T T AAAAA T T A T AAAAA T T T T T AAAAA T AAAA T AAA T AAAAAAAC T A T T A T TGT T T C - - - - - - - - - - T T CAAAGGAA - - T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T T - - - - - - - - T AC T T T - AAAAACCGGGT T A T TGC TGA - - - - AAAA T A T TG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAGGAA - - T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T T - - - - - - CA T AC T T T - AAAAACCGGGT T A T TGC TGA - - - - AAAA T A T TG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAAGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T T AA T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T C T T T T T AA TGC T C T AAAA T AA T T AA T T T AACAAA T TGAAACGAACAA T T A T AAGACC T T T T AAAAA T T AAA T AAA T AAAAAAAC T AA T C T T A T T T C - - - - - - - - - - T T CAAAAAGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T T AA T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAAGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T T AA T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAA TGT A T T T T T T T AAA T AAA T AAC T A T A T T AGGG - - - - - - - - - - - T T T TGAA T AAAAAGCGA T T T T CAA T AA T TGT C T AGTGT TGCC TGGC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAA TGT A T T T T T T T AAA T AAA T AAC T A T A T T AGGGT T C T - - - - - CA T T T TGAA T AAAAAGCGA T T T T CAA T AA T TGT C T AGTGT TGCC TGGC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAC T T T ACA T AA T T T A T T A T C - AA T T T CAGAGA T A T T AA T AA T AAA T AG - - - - T A T A T A T T T T T AGCC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAC T T T ACA T AA T T T A T T A T C - AA T T T CAGAGA T A T T AA T AA T AAA T AG - - - - T A T A T A T T T T T AGCC T AAA
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TE: ltr_1_family_248.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: 1698bp; fragments: 147; full length: 0 (>=1528.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1698 bp
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 size: 3272bp; fragments: 146; full length: 0 (>=2944.8bp)
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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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TE: ltr_1_family_248
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