
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6546
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGGCGACA T CACA - - - - CC T T T AGA T T A T A T AAGCCGAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - CAAC T TGAGAAA T AGCGA T T T ACCA T - - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAAAAGT T AC - GAAA TGT A T A T T T T T CCAC T C
- - - - - T T T AC - - T T ACA T AAAAA - T AC TGCC T T AC - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA T T
T T T CA - - - - - - - T AAGA T T T A T T T T AACA TGT AGT T AA - - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - AACCGT T T CA T T A T AAAAAAGTGGGT T T - - - - - - CC
- AA T T C T A T CCGT A TGACCA T T A T - ACAGAA T T AC T TGT C T AAC T AAGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T TGT T T C - - - - - - A T T CA T ACCAAA T AA TGAA T TGA T CAGT TGAC T TG
CAACGAC T T T - - T T AGT T T C T CAA T AC TGCC T T TGT AA T - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACA - - - - - T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAGC T C T T AGA T T T AGC T
G - - - - - - - - - - - T AA T T T A TGAAA T T C TGAAAA T CAAA T - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - GT AAAGACAA T CCAGGAACA T
- - - - - - - - - - - GT CA T T TGGCCC T T AGTGTGT T A T T AA T - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T TGA T AA T CG - - - GACGACAAA - AAAACGC T - - T AA T - - - - C T AAGT T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T T CAAAC - T AACAGAA T CAAGT AAAGGAAAA T ACAAGCC TGCAG
- - - - - - - - - - - - T AACA T T ACAAA - ACACAAC T - - TGA T C TGA - - - - - - A TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT T AGAAGTGAACCAGAC T ACC T T
- - C T T C T CGT CA - - - - - - - - - - - - - GCACAA T T - - - - - T C TGAC T AAGC T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAGAA T T T T - - - - - - GGCGC T A T T T AGT A T T AAACA TGT AAC TGAG - - - -
- - - CCC T T A T CGCCAAA TGT T AAA - A TGT AAA T - - - - - - C TGA T TGAGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - AAAA T T T A - AA T A T T CC T T CAA T AAA T CAA T AA TGGCA T T T CCAACAA T
T T T T AA T T T C - - - - - - - - - - - - - - T AA TGAGT T ACCAACC TGCGT CCGT C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT CCGT C T
T A T T AC T CGCCGGAAAAC T A T AGACAAAAAAC T - - - - - T - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - AAAA T T C T - - - - - - GCAAAAAAGAC T T AAAAAGGAAGT T A T ACAGGGTG
A T C T T T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T C T A T C T
CC T CGT CGGC - - CAC TGT A T AA T A T AGCA T A T CA T AAG - - - - - - - - - - - A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGCACAGT AC - AAAA T T A T CGA T T T T T A T T T T
GT AA T T - - - - - - T AACAGGACA T A TGT C TGACAA T T CA T - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - T A - TGT C T CA - - - - - - - AAGCCAGT A T CCAA T AGC T
T T T T T C TGT T - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGAAA T T T T AAA T - CAGCGC T ACAACA T AGT AAGCAAAA T CGA T T T T CCA
T T T T T C TGT T - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGAAA T T T T AAA T - CAGCGC T ACAACA T AGT AAGCAAAA T CGA T T T T CCA
AA T T T T CCA T - - AAA T T TGAAAAA T T CCGAA - - AC T A TG - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - ACCA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T T - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAACCAC TGT TGT CAACC T
AAGA T T CGC T A T CGAAGCAACAAA T AA TGAA T T AC T AA - - - - - - - - - - - A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGA - - C T T T A T - - - A T A T AACACAAAA T AAGT AGAAGAA T ACA T A T A T T T
A TGT AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAC - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA - T AGT T T T - - - - A T T CCCA TGCAAA T T AGTGGCAAAAA T A T A T ACAC T T
TGA T T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - TGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC T ACA T CC T - - - - - - - - - - AC T T TGT C TGC T
AAC T T C T AAA - - GA T AA T AA T CAA - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAAAAA T T T AAACAAAGT AAACAGA T A T - AC T AACAACAAACAAA T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGC T T T TGT
CA T C T T T CACCGT AA T T CCA T A T TGA TGAAA T T - - - - - T C T AACCAAGT T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACA - A - AA T AA T - - - - - - ACCAA TGAAAGA T AGAAAA T AGA T CACACA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT T T T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - C T C T T A T ACGGT TG - AACAAGGGC T A T T A T T T T T T T
C T T T A T T T CC - - AAGGT T AACGT ACAA T CCGT A T C T AA T AGGACCAC T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - AC T ACGA T ACAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T C TGT T - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - TGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - AAA T T T T AAA T - CAGCGC T AGGACA T AA T AAGCAAAA T CGA T T T T CCA
GGT A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAAA T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T CC T C T T - - T ACCA TGC TGGGT AACC T CCCAC T A T T - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGAGC T T T CA T CCGGT C
T T T T A T - - - - - - T AAAA T T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - T ACAGT A T - - - ACAGGGGGT T CACGCAGC T
- - - - - - - - - - - - T AA T A T AACAAA - AAAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T C - - - - - - T AAAAAAGGAAA T AACA - - - - - - T CA T ACAA - - - -
T A T T A T T TGC - - CGACGA T AAAGACAA T T T AC T T C TGAG - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - A T T T T - - - - AGAGC T A T A TGCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6546bp; fragments: 572; full length: 39 (>=5891.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6546 bp
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TE: ltr_1_family_442.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6846bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6161.4bp)

TE consensus (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_442
 size: 5704bp; fragments: 7791; full length: 1 (>=5133.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5704 bp
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