
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4335
T T TGT AGT TGG - T T T T T C T T T T T CAGC T C T T AA T T T C T CA TGGGT T T A T T T - - - - AGT A TGT CC TGC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACC - - - - TGCCCA T TGCCA T T T - - - GAGGGGCA T T TGA - - - - - - A T A - - - T
T T TGT AGT TGG - T T T T T C T T T T T CAGC T C T T AA T T T C T CA TGGGT T T A T T T - - - - AGT A TGT CC TGC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACC - - - - TGCCCA T TGCCA T T T - - - GAGGGGCA T T TGA - - - - - - A T A - - - T
- - - - - - - - - - - - CC T T T - - - - - - - - - CCCGAAACCGGT AACGAGAGGTG - - - - - T - - - - CGGCAAAC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - ACAAACA T AAC T T T T T T T A T TGT AAGC TGAAGA T T T T A - - - AAA T
- - - - - - - - - - - - CC T T T - - - - - - - - - CCCGAAACCGGT AACGAGAGGTG - - - - - T - - - - CGGCAAAC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - ACAAACA T AAC T T T T T T T A T TGT AAGC TGAAGA T T T T A - - - AAA T
TGGAAAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT ACAAACC T AAAGA TGT T TGT A - A - - - T T CCA T A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - - T A T C T T CCACC T T A - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T A T T - - - - - A T
TGGAAAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT ACAAACC T AAAGA TGT T TGT A - A - - - T T CCA T A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - - T A T C T T CCACC T T A - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T A T T - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGT AACA TGT AAC T AACGT CAA T AAGT CAAACGT CAAAC T T CAA - - - ACGT
- - - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT A TGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAC T A T AAAACACA T AGT T C T T T - - - T T T AA - - - - - - - - - - - - - - A T A - AA T
- - - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT A TGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAGT AACGAA - T T A T T C - - - - - - AGC T CGAAGT AACGAGT AACGA T T T - - - - - - A T T AAAC TGC T T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACAA - - - - - - - CA T TGCCAC T T - - - C T AAA TGACC T A T A T T T C T - - - - - - -
CGAGT AACGAA - T T A T T C - - - - - - AGC T CGAAGT AACGAGT AACGA T T T - - - - - - A T T AAAC TGC T T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACAA - - - - - - - CA T TGCCAC T T - - - C T AAA TGACC T A T A T T T C T - - - - - - -
T C T C T T T T CAA - T T A - - - T T T T T A - - T CCAGAAGT AGC T ACAA T T T T A T - - - - - - - T TGTGGCAA T A TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGGT T T CC - - - - - - T
T C T C T T T T CAA - T T A - - - T T T T T A - - T CCAGAAGT AGC T ACAA T T T T A T - - - - - - - T TGTGGCAA T A TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGGT T T CC - - - - - - T
C T T A T CCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGCAGCA T T AAAAGCA T T A T - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T A T CCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGCAGCA T T AAAAGCA T T A T - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A T AGT TGA - GA T T C - - T T T T AAAA T CAGAGAAACCCAGAACAA T A T - - - - - - - GT A TGT CA T AGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAA T T C T A - - - - - - C
T C T A T AGT TGA - GA T T C - - T T T T AAAA T CAGAGAAACCCAGAACAA T A T - - - - - - - GT A TGT CA T AGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAA T T C T A - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAA T T T AA TGT T T C T AA TGCCC T - - - T A T AAA - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T ACAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACGT A TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T C T CGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAACGT AAAAA T T A T T A T T T TGT T - - AA T AAAA T T A T AAA T T T TGT T AAAAA
C T T T T CAAAAAA T T T A T - - - - - T AAGC T CGGGAA TGAAGA T A T AGC T C T - - - - - - T T T A T CAC T T A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAC T - - - - T A T ACA T AAA T T T T A T AC T T T AGCGGT T T AA TGGA T T - - - AAA T
C T T T T CAAAAAA T T T A T - - - - - T AAGC T CGGGAA TGAAGA T A T AGC T C T - - - - - - T T T A T CAC T T A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T ACAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACGT A TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T C T CGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAACGT AAAAA T T A T T A T T T TGT T - - AA T AAAA T T A T AAA T T T TGT T AAAAA
T A T T AC T T C T CA T T T T AC - - - - - - - - TGAGAGA TGTGT CAAAAGT T T T T T TGT A T T T AAACAGT TGGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGT - - - GT AC T AA T T ACAA T AGT AA T AAAAGAAA T AA T A T T A T AAGGT A T T
T A T T AC T T C T CA T T T T AC - - - - - - - - TGAGAGA TGTGT CAAAAGT T T T T T TGT A T T T AAACAGT TGGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGT - - - GT AC T AA T T ACAA T AGT AA T AAAAGAAA T AA T A T T A T AAGGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAAA T T AC T C T AA T AAC T A T T T CAGGT CAA T AA TGAA T A T AA T A - - AA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - T T T T ACGT AA T T A TGC T AGGT C T A T CAA T AAGAA T AAG - - - AAGA
T T T T T ACA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGT A T AA T AC T AGGTGT T ACA T T T T T T T AGTGA T T AGAAACACA - GA T A TG
TGT T T T A TGCG - - - - - - - GT CC T AAGC T TGAGGACAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - A T CA T TGCGT A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACG - - - A T C T CCCCAA T T C T T T T AA T TGAGAAA T AAAAA T T T T C - - - - - GT
TGT T T T A TGCG - - - - - - - GT CC T AAGC T TGAGGACAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - A T CA T TGCGT A T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACG - - - A T C T CCCCAA T T C T T T T AA T TGAGAAA T AAAAA T T T T C - - - - - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAAA T T AC T C T AA T AAC T A T T T CAGGT CAA T AA TGAA T A T AA T A - - AA T AG
TGT CCAC T T T A T T T T T T C - - - - - - - - CCAGA T AGCAA T AAAAA TGT T A T CAGT A T A T CA T AACA T AGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAACA T T A T AA T T AAA - - - - - - -
CAGAAC T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAGGAAAA T CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGA - - - - T T T T CC T TGA T T T AAAAA - - - - - - - C T T CGGA T TGT C - - - - - AC
CAGAAC T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAGGAAAA T CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGA - - - - T T T T CC T TGA T T T AAAAA - - - - - - - C T T CGGA T TGT C - - - - - AC
TGT CCAC T T T A T T T T T T C - - - - - - - - CCAGA T AGCAA T AAAAA TGT T A T CAGT A T A T CA T AACA T AGTGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAACA T T A T AA T T AAA - - - - - - -
TGGAAA T T T T A - T T T TGA T T T T T AAGT T T AGGGAA T AC T A T AAGAGT A T T TGT A T A T T AAAACCACC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T AA T T CAAA T T T T CA T A T AA T
TGGAAA T T T T A - T T T TGA T T T T T AAGT T T AGGGAA T AC T A T AAGAGT A T T TGT A T A T T AAAACCACC TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T AA T T CAAA T T T T CA T A T AA T
T T T A T A T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAG - - - T TGT CC T T AGT T C T T T CGAAAGTGAGAA T AAAA T C T T C - - - - - - -
T T T A T A T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAG - - - T TGT CC T T AGT T C T T T CGAAAGTGAGAA T AAAA T C T T C - - - - - - -
T ACA TGCA T TGAGT T T T - T T T CCA TGT T A T AGGAC T A T ACGACGT A T A T - - - - - - GGT AAGT AGTGGTGT TGT T AA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAG - - - - TGGGAAC T A T CGAA T T - - T CGAAACA T T CGA T AGT TG - - - AA T T
T ACA TGCA T TGAGT T T T - T T T CCA TGT T A T AGGAC T A T ACGACGT A T A T - - - - - - GGT AAGT AGTGGTGT TGT T AA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAAG - - - - TGGGAAC T A T CGAA T T - - T CGAAACA T T CGA T AGT TG - - - AA T T
T T AA T T CAGA TGT T T C T A - - - - - - - - A T T T CAAA T AA TGCCAACGGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGC T AAAC T A T CGAC T T ACG - - - - - GT
- - - - - - - - - - - - T A T T T C T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGCCACCC TGT TGT T AA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACAC T AA TGTGCC T CACCA T C T - - - T CCAGT AC T ACGAGCCGCCA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - T A T T T C T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGCCACCC TGT TGT T AA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACACAC T AA TGTGCC T CACCA T C T - - - T CCAGT AC T ACGAGCCGCCA T AAAA T
T T AGAA T T ACAAC T T T T C T T T T T AGGACCAACAA TGA T TGAAA TGT T TGT T T T A T A T T A - - - - - - - C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAA T A T AA T A T AAA T T AA T AA T T - - - TGCAA T AA T T T A T A T T AGC - - - AA T T
T T AGAA T T ACAAC T T T T C T T T T T AGGACCAACAA TGA T TGAAA TGT T TGT T T T A T A T T A - - - - - - - C TGT TGT AAA T A T AA T C T CAAAGGT T AGGAAAA T - - - - - - - - - - CGT T TGT A T T A T T T T T CCCGCCAAA TGT T T T C T AA T ACA T T A T AACAACAA T A T AA T A T AAA T T AA T AA T T - - - TGCAA T AA T T T A T A T T AGC - - - AA T T
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TE: ltr_1_family_344.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4335bp; fragments: 133; full length: 16 (>=3901.5bp)
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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 4335 bp
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