
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4705
CA T CACAA T T T AAA T T AGCA T AAA TGT AGT A T A T TGCA T T A T T T AGC T - GTGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGCGTGCAA T AGCCAAA T T CCA T TGT A T AAGT TGT AA T TGTGAA T T T AA T A
CA T CACAA T T T AAA T T AGCA T AAA TGT AGT A T A T TGCA T T A T T T AGC T - GTGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGCGTGCAA T AGCCAAA T T CCA T TGT A T AAGT TGT AA T TGTGAA T T T AA T A
TGT TGCC T C T T AAGGT T - - - T AGGAGT AGT T T AC T AAA T - - - T AGGT T T T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A T A T T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACA TGT A T AAGGT T ACACACC T CGT T T T A T - - - ACGT - - - - GC T CC T T T AGT A
TGT TGCC T C T T AAGGT T - - - T AGGAGT AGT T T AC T AAA T - - - T AGGT T T T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A T A T T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACA TGT A T AAGGT T ACACACC T CGT T T T A T - - - ACGT - - - - GC T CC T T T AGT A
- - - - - - - - - - - - AAAGG - - - TGT AAGGAAAA TGT T - - A T - A T TGAA TGT T TGA T A T AGT T T TGT A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGC T T T T AG - T AAAAAA T T T T T CC T TGT - - - A T A TGGGT A T C TGGT CAAAA
- - - - - - - - - - - - AAAGG - - - TGT AAGGAAAA TGT T - - A T - A T TGAA TGT T TGA T A T AGT T T TGT A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGC T T T T AG - T AAAAAA T T T T T CC T TGT - - - A T A TGGGT A T C TGGT CAAAA
CAC T T AA T T T T AAA T T A - - - TGCAAAA T A T T T A T C - - A T CA T A T AA T - - C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAA T AC TGGT T AAAAAA TGAAGGA T TGT - - - A T A TGGGT A T C TGGCCAAAA
CAC T T AA T T T T AAA T T A - - - TGCAAAA T A T T T A T C - - A T CA T A T AA T - - C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAA T AC TGGT T AAAAAA TGAAGGA T TGT - - - A T A TGGGT A T C TGGCCAAAA
AAGAGA TGGGCA - - - - - - AA T CAGCGGGGAAAGC T - - - - - - - - - - - - - - C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAGC T CGACCC T T T A T A T ACAAGT C T A T AAAA T A T - - - - A T CC T T AAACAA
AAGAGA TGGGCA - - - - - - AA T CAGCGGGGAAAGC T - - - - - - - - - - - - - - C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAGC T CGACCC T T T A T A T ACAAGT C T A T AAAA T A T - - - - A T CC T T AAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGACAAGT AGT T - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGA T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AAGA T C T AACAGGA T T AACGCAGCAGA T T T T A T T T - - - - - - - T A TGGGCACCCA T A T AGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGACAAGT AGT T - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGA T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AAGA T C T AACAGGA T T AACGCAGCAGA T T T T A T T T - - - - - - - T A TGGGCACCCA T A T AGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAA T AGGGAGT C T CC T T A T CGAGT T CCA T AA T - T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAACCGACAGG - - - GAA T AAACGGACGAAGT AGAA T T A T T T AAA T T AGT A TGGGGC T T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAAAA TGAC T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAACCGACAGG - - - GAA T AAACGGACGAAGT AGAA T T A T T T AAA T T AGT A TGGGGC T T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAAAA TGAC T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGAAAAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACACC TGT T CACCGCAGAC T AAAA T T T T AC - - - - T A T - - - - A T A T A T T T A T AA
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGAAAAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACACC TGT T CACCGCAGAC T AAAA T T T T AC - - - - T A T - - - - A T A T A T T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T T CAAGT TGT A T C T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAAAAA TGT C T C T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGT T T CA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T T CAAGT TGTGCC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAAC T TGGCA TGT C TGAA T AACAAA T T A T CCAA TGTGT T AAGT T T C TGA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T T T AACAAA T T A TGGT A T - - - - A T CAAA T CGT AAAGA - - - - - - - - - - - T T T T TGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AA T AGT AAGT T CAGT - - - - A T A T T T T T T T A TGAA - T A T - GGT A T A T ACA T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C TGACAA T T AA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T AGA T A
AAGAGA T A T A T AAA T T AG - - T ACGGACGAAAAGT T - - - T - - - - T AA T T - T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAA T AA T AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGA
AAGAGA T A T A T AAA T T AG - - T ACGGACGAAAAGT T - - - T - - - - T AA T T - T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAA T AA T AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGA
CA T CGAAC TGCA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - AA T T - - TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAAAGA T T AAGC TGGT TGT C T T AGT T T A T - - - T T A T - - - - A TGT A T T T TGAA
CA T CGAAC TGCA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - AA T T - - TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAAAGA T T AAGC TGGT TGT C T T AGT T T A T - - - T T A T - - - - A TGT A T T T TGAA
T AAA T AGAAA T AAGT T A - - - T C TGT ACAGAAAAA T - - - T T A T T T AA T T T C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACA T A TGCAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AAAA
T AAA T AGAAA T AAGT T A - - - T C TGT ACAGAAAAA T - - - T T A T T T AA T T T C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACA T A TGCAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AAAA
CAGAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T ACA TGA T T T A T A T TGGAAAA T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T AAAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACA T T T AAAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCC T CACA T
CAA T AA T - - - - - - - - - - GAA T T AC T A T T AGA T A T TGAA T - - - - - - - - - T A TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T AAAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT TGAAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACAA T TGAAAC T AC T AA T - T CGAGGT T T ACA - - A T AA - - - - GT A TGT A TGT AG
CAGAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T ACA TGA T T T A T A T TGGAAAA T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T AAAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACA T T T AAAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCC T CACA T
CAA T AA T - - - - - - - - - - GAA T T AC T A T T AGA T A T TGAA T - - - - - - - - - T A TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T AAAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT TGAAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACAA T TGAAAC T AC T AA T - T CGAGGT T T ACA - - A T AA - - - - GT A TGT A TGT AG
T AGT AA TGT A T AAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAC T A T T AACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA
T AGT AA TGT A T AAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAC T A T T AACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA
CACGAAGCC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T C T T A T A T T CAACCA T AA T AA T T T AAGT T CAAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AA T AGT AAGT T CAGT - - - - A T A T T T T T T T A TGAA - T A T - GGT A T A T ACA T T A T A
T AGAAA T A T T T AAAAGAG - - TGCA TGCAGCAAGT T - - A T - - - - - AA T T - GTGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA TGA T T T AAGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4705bp; fragments: 197; full length: 5 (>=4234.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4705 bp
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 size: 5005bp; fragments: 189; full length: 5 (>=4504.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_221
 size: 319bp; fragments: 76; full length: 62 (>=287.1bp)
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