
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4650
AAA T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA - - - 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 A T A T A T A T A T AAA - - - - T AG
GGA - T T A - - - - AAAA T A T A T C T ACA T CAA - - AGCA T T T TGAGCC - - - - - - - - T T AAA - - - - - - T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T AAAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T TGAA T T AA T AAACAA T T T T T T T T C - A TGT TGT AA TGGA T T T AAAAC T CGT AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T ACC T - - - - - - A T A T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - A T A T A T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA - - - 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 A T A T A T A T A T AAA - - - - T A T
- - - - A T A T CC T AACGT A T T ACA T T TGAC T - - - ACGT T TGT A T AGC TGAA T - - T T AA T A T CCCGT A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T CGT T - - T T A TGTGGT T T - - - CA T A TGGGCGAA T A TGCA T T T T ACC T A T CGA T AAGT 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 A T A T A - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA - - - 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 A T A T A T A T A T AAA T C T C T AG
CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T AAAA T T TGT T AGA - T T T AAAC T TGGGT A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T ACCGTGA T T AAA T T CA T - C T A T T AGA T - A T T T ACCCAAA T T T CAAAA T ACCGGGTGT T T C - T T AA T T A
A T A - T T A T A T CGGAA T A T T T T T AAA T T T A - - AGT AC TGAA T T CA T T A T AA - T T T AAGT CAGAC T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T ACC T - - - - - - - - - - - - - CC T - - - - - AAC T T TGACACAGA T CAAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - - - - - A T A T - - A - - - - - - - - CC T T T ACCAAGACCGAAACGT ACCA TGCGCCCAG - - - - - - -
AAA - - - - - - - - - - - - T A T T C T T ACA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC T A T T T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A TGT A T TGA T - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T A T A T AGT CAGAGGCGGA T A T A T AGGGGGGGTGG - - - - CAA
- - - - T T A T T TGAAGAAACC T A T ACCCAAG - - AA T TGAAA T A T AA T T A T T A - T T AAGAAAAACA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA - - - 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 A T A T A T A T A T AAA T C T T T AA
AAA - GCA T A TGGAA T TGT CCAA T T ACCA T - - GACGA T T AAA T T T A T T ACAA T T AAAA T AAA T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AAA T A T - - - GAAGAA T - - C T A T T A - - - - - T T AAA T CGAAAA T AAAAAAGT A T A T A T T T T - - T T T A T AC
CAA - CCA T A T T AA T T CC T ACACCC T TGCC - AA T T TGT T T AGT A T AGCA T A - - T T CA - T T T T T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T TGAA T T AA T AC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - TGAA T T AAGACA T CAAGT T T T T - - - - - - - - - CA T TGGA T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A TGAC - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T - - - - GAA T TGGA T T T AAAAAAA T - - - - - - - - - - - T T T A T AA
A T A T - T AGA T T AAA T T T AC - - - - - - - - - - - AA T CCAGAAAAAA T CCAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T TGT CGT AAAGT AC T A T CA T T T T A T CA T T CAA T T CA T T T T AAAAC T T CAAA T TGA T T AAGT T A T AA
A T A T T T A T A T T A T AC T AAC TGT - - - - - - - - GAA T T AAACAAA T T C T AA TG - - - - - - - AAGCCCGC T T T AA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T TGT CGT AAAGT AC T A T CA T T T T A T CA T T CAA T T CA T T T T AAAAC T T CAAA T TGA T T AAGT T A T AA
AAG - T T A TGT T T AGA TGT CGAC T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - A TGCACCA T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AC T T T A - - AAAAACAA - - - T A T - - - - T - - - - AAACC TGA T TGACAAGAAC - - - - - - - - - - - T T T A - - -
CAACAAAACACGAAACACGAA T T TGA T T T A - A T T AAC T CAAGAACAAAAC - T T AAAAAAA TGA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - GT A T A T AAAAGAA T A TGT A TGT T A T AAACCACC TGGA T T C T T T TGCA T T T CAA T AGAGGT A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGAC T AGT AA T CGT A T - - T AA T C T A T - - T - - - - - - - - AA T AAAA T T TGT AC T AAA T T CAAACAGC TGT T A T - - - - T AA
A T A - A T T T A T CGCAAAACAAA T A T - - - - - - - - - - - GT A T AA T A T A T AGAA - - - - CA - AC T CAA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A TGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - A - T A T A - - - - - - - A T T A T AA T T ACAAA T A T - - A T AGGC T - - A T T ACAA
AAA T CGA T A T CGA T TGT T C TGGACCC T T CG - GGGCGGCA T C T AGT TGAGT - T CGAGGT A T T C T T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T CCAGGGT T CGAAAA T A T CA TGA T A T T A - - - - - - - -
AAA - - TGT A T T A T AACCC T AC T T T T T AC T - - GGT C T T T T TGT A T A T T CCC - T T ACAAGT A T CA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T AAAAGA T AAA TGC T AA T AA T AAA T - - AAAAA T T T T T A T TGA T AA TGT C T A T ACC T T - - T T - - TGA
- - - - C T C T AC T AA TGCACA T T T T T T CC T C - - AGCACAA T T A T A T - TGGCAA T T T T AGT AA T TGT A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T - - GT AGCAA TGT A T CA - - - - - - - - - - AAA T AA T AGT T T T T AAAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - AGA
AAA - AAGT A T TGCCAAA T T T ACA T T T ACC - - - - - - - - - - AAGT T C TGA TG - - TGGAGT CA T AA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T AA T C TGT T AC - - - T A T ACCGGC T T A TGA T A T T T AAA T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - T AG
- - - - A 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 A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T AC T - - - - - - - - - - T T T T A T A T T C T AGGAAAA T A T T T T C T TGGGT T AC T TGA TGA
AAA T T T C TGT TGT AA T ACCAAA T T T T T - - A - ACAAA T TGT A T C T C T A TGA - - T TGC T T C T TGT T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AGT TGT - - T CGGT CA T - - A - - - - - - - - AACAAGACA TGAAGTGAACC T A T AAAA TGGT T A - - - - - CGA
AACCC T T T A TGACA T CA T CCAAAACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A - T T T AAAC T AAGA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A TGT T T AA - - T AAAGT A T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T A T - - - GC T CCCCA T T T A T T C T T T A TGAAAA T A T CAGT T - - - T AA - - - - - - -
CAA - A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - C T A T A T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - A TGT ACCAAA T T T CGT AC T T C T AGGGGAC T AAGT CAA T CAGCA T TG - T T A T A - T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA - - - - - - - - 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 A T A T A T TGA - - - - GGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AGGT AAAGA T AGC TGA TGT - - - CC - - - CAC T A T A T T AAAA TGAAAAACAAAAAGTGT T CAA - - - - - - -
- - - - - GCGGA T AAAACA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAA - - AA T T T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGAC T CGT A T A T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AA T T CGT T A TGAAAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - TGG
AAA T T T ACA T TGA TGT T T TGACCCAACA TGAGGT ACCAACGGC T TGGAAAA T T A T AACA T ACA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A T C T T CA T T T T AAAA T T T ACAGA T AA T A - - - - - T AA
T A T T T A T T A T T AA 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 A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T C T A T AGT AAA T T AACC T - - - T C T A - CA T CCCAA T CGA T T T T TGAC TGCCAAAGCC T T - - - - - - - - -
- - - - T T CAA T T AA T A T CC T - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T T AAA T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A TGGT A - - CAGCC TG - - - A - - - - - - - - AGGT TGAA T T TGT C TGA TGT TGTGCAA T AA T CAG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T T T - - TGAGAGAGGAA - - - - - - - - CGGCAAACCGT CA T C T TGAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AGA TGT T AA TGAACGAC T T T TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T ACA T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAAAA T AAA T T T TGACGT A T A TGT CCC T A - - - - - - - - -
AAA - C T T AA T T AAGA T ACGAC T T T T T T T T - - GT T CA T ACGGT AC T T AA T A - - - - - - - AGT T AGT A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T ACAGC TGGT AAGACAC TGGT A T T C TGT - - - - - - - T CCACC T TGAAAACA T T CA T AG - - - - - T T T A T AG
AGACC T C T AGT AAA T CA T T T A T T CA T CACAAA T CAAA T CAC T A TGT AA TG - - CGT AGC T TGGA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T A TGGCCAAAA T T A T - - - - - - - - - - - T T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCGGT A T A T A T A T - - T T A T A T A T T AA T A TGA T T T CA T T T CA T T CAAA T T AGACGT T T T T T T AAA T AAACA T A T AA
AAG - T AAAGT TGAAACGT CAA T T AAA T TGAGACCAAGAAAA T AAA T AAAGAA T A T AA T A T A T A T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T C T - - T T A T A T AGGAA T AAAAGGT CGTGT T A T T T AAC T C T AAAGTGA T CA T AGA TGCA - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCA T TGA T T AAA T AA - - - - T AG
- - - - C T A TGC T CA T T C T T AA T CGTGCC T AA - AGCAACA T TGT A TGCCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T ACAAACC TGAAAAGGAC T T A TGTG - - - - - - - - - AG
- - - - C T T T A T T AC T A T A T A T AAA T A T A T CAAA T T AGA T T T T AA T T T A T AA - T A T T TGTGT ACA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T A T A T A T - - - AA T A TGT T AG - - - CA - - - CA T CC T T A T T A T TGAAAGAGT A T C TGT ACGT CGA - - - - - - A
- - - - T T A T A T T AA T AGA T AA T AC T A T A T A - - AA T AAA T A T AAGT A T TGA T - T T T AGAA T T TGA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACC - GT A T ACC TGA - - T T ACC TGA - - G - - - - - - - - T A T T AGA T AA T ACC T AA T T T T C T ACC T ACGCCAA - - - - TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - AGACCACGC T T C T TGGGTGACCAGACCCGT A T AA T TGG - - T AAGA T A T T AG - - - - - - - - T T T T T AAA T A T AGT T T T AC T T A T TGAGA T A T AGA - - - - AAA
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TE: rnd_1_family_920.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: 4650bp; fragments: 8650; full length: 0 (>=4185bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4650 bp
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