
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4554
AGT T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGC - - - - - - - - - - - GA T CCGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACGTGAAACGT CCGAGCGA T T T TGTGC T T AC T C T AACA - - T T T ACA T T T T T T CA - - T T T T T T T T T A T AAA T
AGT T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGC - - - - - - - - - - - GA T CCGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACGTGAAACGT CCGAGCGA T T T TGTGC T T AC T C T AACA - - T T T ACA T T T T T T CA - - T T T T T T T T T A T AAA T
- - A T A T C T T T AGT A TGCACAA T T T AAAA TGA T A T T AA - T T T T - - A T T T T T - - - - - - - - A T - - - - - - - TGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACC TGT A T T T AC T AAA - - A T T C T T C T T T T A T AC T AA T AA TGC T A T A T A TGCCACCC T A T A T T A T AAA T A T A
- - A T A T C T T T AGT A TGCACAA T T T AAAA TGA T A T T AA - T T T T - - A T T T T T - - - - - - - - A T - - - - - - - TGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACC TGT A T T T AC T AAA - - A T T C T T C T T T T A T AC T AA T AA TGC T A T A T A TGCCACCC T A T A T T A T AAA T A T A
T C T T A T T T - T T AA T TGCCAAAC TGGACAAAGAAGAAA - - - - - - - GACGT C - - - - A T T - - - - T T ACA T C T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A T - - T - - - - - - - - TGT T AACAC T T A T AC T TGA T CGAA T AAAAA -
- - C T A T CC - - T T T T TGAAA T A - - - - - - - AAAACC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACC T CA TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAC T CAGAA TGC T - - - - - - - - - T T A T T C T T - - T CCAA T AGT T CAGA T CA T T AA T AGAAAA T CCAACACAAAA
- - C T A T CC - - T T T T TGAAA T A - - - - - - - AAAACC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACC T CA TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAC T CAGAA TGC T - - - - - - - - - T T A T T C T T - - T CCAA T AGT T CAGA T CA T T AA T AGAAAA T CCAACACAAAA
- - A T ACCG - - - - - - T CA T TGAAC T A T CGCCAAGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACAAGT T AC T A T T AAACGA T T C TGT T A T T - T T - - AA T A - - A T TGA T TGT T T C T ACA T CA T T T AA T A T AAAA
- - A T ACCG - - - - - - T CA T TGAAC T A T CGCCAAGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACAAGT T AC T A T T AAACGA T T C TGT T A T T - T T - - AA T A - - A T TGA T TGT T T C T ACA T CA T T T AA T A T AAAA
TGGCA T T C - - - - - - T CAA T C T T TGGA TGTGAACC T TGA T T T T - - GACAGT TGAAA T A T A T - T AAAAACC TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAACCA T T T AAA - - - - - - - - - T T A TGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T A T A T - - T A T AC T T C T AGCACAAGGACA T A T CGGT T T T TGT AA T CGC - - - - - - - GTGGT AAAGT A T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGT A T T T A T CAC T AGA - - A T C T T A T TGT AA T C - T AA T AA T A TGGAA T T T CCCCACAAA T T T T CCCACA T AG
C T T T A T A T - - T A T AC T T C T AGCACAAGGACA T A T CGGT T T T TGT AA T CGC - - - - - - - GTGGT AAAGT A T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGT A T T T A T CAC T AGA - - A T C T T A T TGT AA T C - T AA T AA T A TGGAA T T T CCCCACAAA T T T T CCCACA T AG
- - GT A T CG - - TGT T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGA - T C T T - - - - T AGT - - - - - - - - T T - - T A TGGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGGTGCAA TGACAAAG - - - - - C TGT T CGTGT T - T AA T - A T T CGA T T T A T T T ACCCA T AAAGTGT TGGAAAA
- - GT A T CG - - TGT T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGA - T C T T - - - - T AGT - - - - - - - - T T - - T A TGGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGGTGCAA TGACAAAG - - - - - C TGT T CGTGT T - T AA T - A T T CGA T T T A T T T ACCCA T AAAGTGT TGGAAAA
- - T AACA T - - A T T C T T AA T AAA T CGT AGAAAA T C TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACA T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AACCACAAAG
- - T AACA T - - A T T C T T AA T AAA T CGT AGAAAA T C TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACA T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AACCACAAAG
AGT T A T CA T AGA T T C T TGCGGT CGC TGGCGA T AA T AAA T T T T - - GAGAGC TGA - - T AGT TGCAAACGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACGTGCGGCGCGT AAACA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - GC T T T ACAC T T T T T AACGTGCC T T AC T AGAAAA
AGT T A T CA T AGA T T C T TGCGGT CGC TGGCGA T AA T AAA T T T T - - GAGAGC TGA - - T AGT TGCAAACGTGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACGTGCGGCGCGT AAACA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - GC T T T ACAC T T T T T AACGTGCC T T AC T AGAAAA
TGT T A T T A - - - - - - CCA T AGAC T T AAAA T AAAA T A T AAC T T C - - AA T AGC TGGAA T AGT T - - T TGTGT T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACA T - - GT T A T TGT T AAACGC T T T TGT T T C T A T C - CGGT A - - T T T T T T T A T T T T AA TGT CAA T T AAAAA T A T A
TGT T A T T A - - - - - - CCA T AGAC T T AAAA T AAAA T A T AAC T T C - - AA T AGC TGGAA T AGT T - - T TGTGT T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACA T - - GT T A T TGT T AAACGC T T T TGT T T C T A T C - CGGT A - - T T T T T T T A T T T T AA TGT CAA T T AAAAA T A T A
TGACA TGG - A T A T AGT AAGAA T CAACC T T AAA T C TGG - - - - - A T AAGCCC - - - - - - - - - - - AAACCA T A TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACA T AAAACAAA - - - - - - - - - T T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACA TGG - A T A T AGT AAGAA T CAACC T T AAA T C TGG - - - - - A T AAGCCC - - - - - - - - - - - AAACCA T A TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACA T AAAACAAA - - - - - - - - - T T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T CC - - - - - - TGGT CGGT T T AAAGA TGT C T AAA - T - - - - - - - T T T T - - - - - - - - A T - - - A T AGCGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAGCGT A T T TGC - AAA - - - - - T T T T T T T AA T - - - - - - - A T T TGGT A T A T T T A T ACC T A T T T T T A T ACCACA
- - T T T T CC - - - - - - TGGT CGGT T T AAAGA TGT C T AAA - T - - - - - - - T T T T - - - - - - - - A T - - - A T AGCGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAGCGT A T T TGC - AAA - - - - - T T T T T T T AA T - - - - - - - A T T TGGT A T A T T T A T ACC T A T T T T T A T ACCACA
CA T T A T AC - T AAA T TGAA T AA T TGCACACAC T T A T AA - - - - - - - CA T AGT - - AAC T A - - - - T A T AAC T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAC T T T T T T CAC - - - - - - - - - C T A T T A T CA T T C T AA TG - - GT CAACAGTGT CAAC T CAC T CCGC T ACGCGG
CA T T A T AC - T AAA T TGAA T AA T TGCACACAC T T A T AA - - - - - - - CA T AGT - - AAC T A - - - - T A T AAC T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAC T T T T T T CAC - - - - - - - - - C T A T T A T CA T T C T AA TG - - GT CAACAGTGT CAAC T CAC T CCGC T ACGCGG
- - ACACA T - - T T T T T - - - - GGC T T A T T T C T AACCCAA - T T TG - - - - CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAGTGTG - - - - - - - - - - - - - - C TGTGT T T A T T T T AA T - A T T T AA T T CC T T TGC - - - CC T T TGA T T A T AAAA
T A T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T A T CA TGAC - - - - - - - - - - - AA T A T AC T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACA T AC T AAA T AAA - - - - - - - - - T TGGT T T A - - - - TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGCGT C T ACAAAA
CGAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCAAC - - - - - - - - T CAAGT CCA T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACA T T T T A T A T A - - - - - - - - - C TGT T T T C - - - - - - - - - ACC T AACAGA T T T CGAGT AA T C T ACAAAGAAAA
CGAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCAAC - - - - - - - - T CAAGT CCA T T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACACA T T T T A T A T A - - - - - - - - - C TGT T T T C - - - - - - - - - ACC T AACAGA T T T CGAGT AA T C T ACAAAGAAAA
T A T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T A T CA TGAC - - - - - - - - - - - AA T A T AC T TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACA T AC T AAA T AAA - - - - - - - - - T TGGT T T A - - - - TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGCGT C T ACAAAA
- - ACACA T - - T T T T T - - - - GGC T T A T T T C T AACCCAA - T T TG - - - - CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAAGTGTG - - - - - - - - - - - - - - C TGTGT T T A T T T T AA T - A T T T AA T T CC T T TGC - - - CC T T TGA T T A T AAAA
CGA T A T T A T TGAA T TGAAACA T C TGT AAGGT AAGT AAA T T T T A T AACCGT - - - - - - - - - - - - T T AGGT C TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGGT C T A T T A TG - - - - - - - - - T T T T T A T C - - - - - - - - - - - T T T A T C TGT T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA T A T T A T TGAA T TGAAACA T C TGT AAGGT AAGT AAA T T T T A T AACCGT - - - - - - - - - - - - T T AGGT C TGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGGT C T A T T A TG - - - - - - - - - T T T T T A T C - - - - - - - - - - - T T T A T C TGT T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGT AGCACAAAA TGGACG - - - C TGT T CGAGT T - - - - - - - - C TGA T AGT TGT T T ACA - - - - CGGA T AAAGAA
C T T CA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGAACCA T AAAGA T A T AAAA T CCCACAGT AGCACAAAA TGGACG - - - C TGT T CGAGT T - - - - - - - - C TGA T AGT TGT T T ACA - - - - CGGA T AAAGAA
T T T CA T T T T T T T A T T C T A TGGT T T AGAGTGAAA T T CCA T A T A T T AAC TGT T AAGCCAGCAGGT T CAA TGTGTGGCGA T TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T A T CA T T AAAGT TGAGT T T T T AAAA T T AGT A T AA - - - - - - - AA T AA T TGAAA T AGT TGGT T AGACGTGTGGCGAA TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCACAAAAA T A T AAAAACCCAGACGT T T A TGGAGT AAA - - - - - T T T T TGGA - - - - - - - - - - - T T TGGA T T T T TGCA T A - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T A T CA T T AAAGT TGAGT T T T T AAAA T T AGT A T AA - - - - - - - AA T AA T TGAAA T AGT TGGT T AGACGTGTGGCGAA TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCACAAAAA T A T AAAAACCCAGACGT T T A TGGAGT AAA - - - - - T T T T TGGA - - - - - - - - - - - T T TGGA T T T T TGCA T A - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T A T CA T T AAAGT TGAGT T T T T AAAA T T AGT A T AA - - - - - - - AA T AA T TGAAA T AGT TGGT T AGACGTGTGGCGAA TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCACAAAAA T A T AAAAACCCAGACGT T T A TGGAGT AAA - - - - - T T T T TGGA - - - - - - - - - - - T T TGGA T T T T TGCA T A - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T A T CA T T AAAGT TGAGT T T T T AAAA T T AGT A T AA - - - - - - - AA T AA T TGAAA T AGT TGGT T AGACGTGTGGCGAA TGGCACGAAGT T AGCAGCACCA - - - - - - - - - - T CCAGAACCACAAAAA T A T AAAAACCCAGACGT T T A TGGAGT AAA - - - - - T T T T TGGA - - - - - - - - - - - T T TGGA T T T T TGCA T A - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4554bp; fragments: 147; full length: 14 (>=4098.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4554 bp
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 size: 4857bp; fragments: 147; full length: 13 (>=4371.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_138
 size: 278bp; fragments: 67; full length: 54 (>=250.2bp)
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