
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7490
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CC TGT T T - - - - - - - A
AGA T C T T TGAA T - - - - - - C T AC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CC TGT T T - - - - - - - A
T A T ACGT CAGAA T - T AAA T T A T A T A T AAA - - - - A T T A TGA T AAA - - C T T C TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACC T T C T TGGGGT A T T C T T TGA - - - - - AC T TGACAAC T T C T T CA T T T T T TG
T A T ACGT CAGAA T - T AAA T T A T A T A T AAA - - - - A T T A TGA T AAA - - C T T C TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACC T T C T TGGGGT A T T C T T TGA - - - - - AC T TGACAAC T T C T T CA T T T T T TG
AAAA T AGA T A T T - - - - - - T T A T T T C T AC - - - CAA T TGT - T T AGACGT ACA TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAA T ACA T T A T AGT C T TGT A - - - - - - - - - - - - GT CAAA T T CA T AA T T T T - - A
AAAA T AGA T A T T - - - - - - T T A T T T C T AC - - - CAA T TGT - T T AGACGT ACA TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAA T ACA T T A T AGT C T TGT A - - - - - - - - - - - - GT CAAA T T CA T AA T T T T - - A
AAAAGGT CCAA T T - - - - - A T A T C T CCGAA T T - - A T T A T - - - - - - - - CAC T TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACCAC T T AA TGGT A - - - - - - - - T A T T A - - - - A T T AA T T T T T A T AAAAA - - -
AAAAGGT CCAA T T - - - - - A T A T C T CCGAA T T - - A T T A T - - - - - - - - CAC T TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACACCAC T T AA TGGT A - - - - - - - - T A T T A - - - - A T T AA T T T T T A T AAAAA - - -
AAA T T AA T T AA T - - - - - - T TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACA T CAGC - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AA T AAACAA - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACA T CAGC - - - - AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AA T AAACAA - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAAAAGC T T A T AGT A T TGT A T A T T A T T AACA T A T T A T C T CGT CC T CG - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAAAAGC T T A T AGT A T TGT A T A T T A T T AACA T A T T A T C T CGT CC T CG - - - - A
AAAA T ACCGAGG - - - - - - CCA T T T AAAAA T T - - A T T AACAAAAACGT ACC TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAA T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT T T T A T C T - - - - - - - -
AAAA T ACCGAGG - - - - - - CCA T T T AAAAA T T - - A T T AACAAAAACGT ACC TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAA T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT T T T A T C T - - - - - - - -
AAAAAAAAGGAGCGT AAACAA T T TGCAGACAGAC T T AG - GT CGACGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T T AGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGC T ACA T T T T ACAAGAAAGT
- GAAAA T T AAA T - - - - - - T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T C T T T T T T T TGC T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T C T T T T T T T TGC T T T A
- GAGT AC T T AAC - - - - - - T T A T T T T T A T - - - - - A T T A T - A T CAA - - AA T - TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T C T T C T A - - - - - - - - -
- GAGT AC T T AAC - - - - - - T T A T T T T T A T - - - - - A T T A T - A T CAA - - AA T - TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T C T T C T A - - - - - - - - -
AAAGAAC TGT A T - - - - - - T T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - AA T A TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TG - - T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT T T A TGG - - - - - - - -
TGAA TGC T CGGC T A T AAGGT AGT T T T AGA T T CAGT CA TGAAAAGAA T T T T TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAC T T T T - - - T AGCA - - - - - - - - T A - - - AC T T A T T A T A T T CA T CCA T A T - - -
TGAA TGC T CGGC T A T AAGGT AGT T T T AGA T T CAGT CA TGAAAAGAA T T T T TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T - GA TGAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CAAGCAGT AGT ACCGA T ACAC T T T T - - - T AGCA - - - - - - - - T A - - - AC T T A T T A T A T T CA T CCA T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - - - - A T T T ACCCGGACA TGT C - - -
GAAA T AAA T T AGT A T A T A T AA T T T T T AA T A T T AC T TGTGA T AGAC - CAGGTGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT - - T T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - - - - A T T T ACCCGGACA TGT C - - -
CGAAAGGTGAAGT AAAAC T T C T TGT TGT - - - CAA T T A T T A T AAG - - T A T T TGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT - - T T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAC T A T T - - - T AGT A - - - T AAA T - - - - - - - - - A T TGT C T AGA T CA T A T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAC T A T T - - - T AGT A - - - T AAA T - - - - - - - - - A T TGT C T AGA T CA T A T T - - -
AAAAAA T ACAGG - - - - GACCAC T T T TGA - - - - - - GGA TGA - - - - - - - GAGTGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT - - T T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A - - - - AACAAC T AAGC T A T C T T - - -
AAAAAA T ACAGG - - - - GACCAC T T T TGA - - - - - - GGA TGA - - - - - - - GAGTGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TGT - - T T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A - - - - AACAAC T AAGC T A T C T T - - -
ACAA T A T CCAGGT A T AAA T T A T T T T T AA - - - - - - T T A T - - - - - - - - TGTGTGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TG - - - - T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAGTGTG - - - - AA T A T TGT A T A T T A T T A - - - - A T CAAC T T C T ACAAAC T - - -
ACAA T A T CCAGGT A T AAA T T A T T T T T AA - - - - - - T T A T - - - - - - - - TGTGTGT T CGAA T ACAA T CAAACGCA T T TG - - - - T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAGTGTG - - - - AA T A T TGT A T A T T A T T A - - - - A T CAAC T T C T ACAAAC T - - -
AAA T CGC T CAGT C - - - - - A TGT T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C TGT CCGAA T AC - - - - - AACGCA T T TGT T T T T T T T AC T A T T T T T AA T AAAC - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAC TGT C - - - - - - - - T TGCA T - - T A T T - - - - - AC T A T T C T CA T AC T A TGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T C T CAA T T T TGGA T T TGGTGC T C T CGAGCAGT AGT ACCGA T ACAC TGT C - - - - - - - - T TGCA T - - T A T T - - - - - AC T A T T C T CA T AC T A TGT T A
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 size: 7490bp; fragments: 96; full length: 10 (>=6741bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7490 bp
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 size: 7792bp; fragments: 96; full length: 10 (>=7012.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_256

 size: 632bp; fragments: 48; full length: 42 (>=568.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 632 bp
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