
Start crop Point End crop Point

MSA length = 17585
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AGT A TGT AAGCAGT AC T AAA TGGT T T C T T T A T T T A T T T T A TGA T CC T AACAA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T AC T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CAC T A TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - AAAA T A - - - A T T AGT T T T T T - - - - - - - - - T ACAA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AGT A TGT AAGCAGT AC T AAA TGGT T T C T T T A T T T A T T T T A TGA T CC T AACAA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - T T A T A T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T T T AGA T T T AAA T C T TGGT T T CAAGT CACAA TGT AAAAGAGAAGT
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C TGT AAAAAACAC T CA T T AGC T T C T T AA T T AA T T A TGT AGT A T T AA T AA T A T T TGA T AGA T T T AA T A T T AAAAA TGAGAGAA T A T T T C T T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGT T T ACAAAACC - - - A T T AAGT T T A T - - - - - GT T T AA T AAGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - AAAA T A - - - A T T AGT T T T T T - - - - - - - - - T ACAA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGT T T ACAAAACC - - - A T T AAGT T T A T - - - - - GT T T AA T AAGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_68.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 17585bp; fragments: 7554; full length: 0 (>=15826.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 17585 bp
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TE: ltr_1_family_68.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 17740bp; fragments: 7537; full length: 0 (>=15966bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_68

 size: 490bp; fragments: 289; full length: 61 (>=441bp)
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