
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6391
AGAGGT AC T T - - - - - - - - - GA T CGAGGT A T T TGAC - - - - - - - - - - - - AC T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAACAC T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T A T T TGA T A T T TGAA T T T T
GAGT T CGC T AAACCGCA TGTGCGGT TGCGGC T TGT CAAAA T AA - - - - AAC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T AACAA T T AGGAGAAAGGA T AGA - TGGGGCCCA T T AAC T A T TGC TGT AA
ACGCCAC TGGA T ACAACAGGT T T A T T A T CAA T AACAAAACA T A - - - - T T C TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T C - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T ACAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGC T T CCA T AA T A - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAAAAC T AAA T A T T T T CAA T
ACAA T T T CAAA T CCA T A T A TGAAAA TGT CAAAAGTG - - - - - - - TGAA TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACA TGT CA T T C T AAAGAAAGA - - - - - - - - - - - T CA T T CAA T CC T AA T T T A T
GTGGGC T TGT TGA T A T T T A T C T CCACA T T CAAGGC T A - - - - - - T TGT TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T T TGTGA T CAAA - - - - - AAA T - - - - CAGC T A T AAACAAA T T A T ACACAAA
AAAAGCAAA T A T CCAA T AAAAA T AAAGC T AA TGA T T AAAA T TG - - - - TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGA T AAAA TGA T T T T T AAA TGT
T TGCC TGT A T T T A T AA T T A T A T AAAAGT AA T AAGT - - - - - - - - T T AGT A T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAAA T T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACGT A T T A T T CAG - - - - - AGC T - - - - GGT T T A T T AGTGAAA T A T T A TGAAA
GAC T A T A T T T AC T AA T T C T TGT AGA T C T AGGAAA T T T T AGT TG - - - - CGC TGT T TGGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGT CGCAA T A T C T - - - - - AGCC T AA T T T TGGC T AC T T AGGGA T T C T T T AAA
ACAAC TGTGCGAGCGCCGGAGAAGA T T T CGGT T A T T - - - - - - - - - - - A T T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T A T T TGT A T CAAA - - - AGA T A - - - T AGT AACA TGT AGACAA T T T T CGT A
ACAA T T T CAAA T CCA T A TGCGAAAA T T T T T A T AGCCAA - A T T ACAAAAAGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T AAAGT AAAAAAAAAACGAAA - - - - CGAAAACAA T TGAA T A TGT CAA T AA
AAAAA T A T ACAGAAA T T T AAAAGAAAA TGCACGA T T A - - - - - - T T AACGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGACGTGT T CC TG - GAA T TGA T A - - - T C TGT A T AAGCGGT T A T T T ACGGGA
CAACA T T T AAAAACA T T T T T T T AAGAC T T AAAGA T T AA - - - - - - - - - T AC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CGT A TGT T - - - - - CGA T AAA T T AA T T CGA T T T AAA T T T TGT CGT T T
GGACGCGCGT T T C T A T CCA TGT T AGCA T CA T CAGC - - - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAC T A T C T T T ACA T A T AAAAGA T - - - - T AGGA T T ACGT AA T A T T TGT TGT AA
GC TGGT ACA T CC - AACACA T T AAACA T TGGACAAC T - - - - - - - - - - - AAGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT T A - - - - - - T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T CAA T TGCAACAC T AAGT T AGA T CG - - - - - - - - - - - - - T AAAAACGT T T AA T ACA T T T T T AAA
A T AA T T T T A T T T C T AAACA T T T - - - CA T CAAAACG - - - - - - - - - - - - GAC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACGGACA T T A T AAAACGAAGA T - - - - TGGGAA T AACCAAGAGAGACC T T AA
T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAA T T AA T T T AA T CGCAAACAA T T A T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - T TGGA T CAGA T AAA T CA T A T A T AGA
T CAC T T A T T T T CC T ACCCGAAACAGCGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T A T TGT A T A - - - - - - - - - - - T - - - - T AACGA T A T C T CGAGT TGAAAGCAA
AGT T T T T T AAAAA T C T ACAAGAAACCGT TGACGT T T A - - - C T A - - - - A T C TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGGGAC TGACGGAC T T AC T C T T AA
T CA T T T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAAA T A T AA T AA T A - - - - AAGAGAAA T T AAAA T T A T A TGGTGTGT CA T CGAA
ACGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T T A T A T T T T AG - - AAAAGA T - - - - GGA T AAAAAACAACCCC T CGA T T AA
A TGACCA TGAA TG - GT AGAA T CAACAAC T A T CACA T A T T A T TG - - - - CA T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CGGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - GAA T CGT CGAA T T T T C T CA T T A
CACAAGAACCAAAGT CACA T C T TGAAGT AAA T AA T T - - - A T CA T T A - A TGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAAGA T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T - - - - - - - - - - AA - - - AAA TGAA - T TGC T A TGCAC T AAAAGT AAA TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGCAAC - - T AAAAAAAAA - GA - - - - - T AGTGA TGAC T AA TGT T T A T C T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T T TGTGA T CAAA - - - - - AAA T - - - - CAGC T A T AAACAAA T T A T ACACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACA T T T A T T A T ACAAAAAAA T T AAA T T A T A T T T AAGTGAAAAA T A T AAA T A
CAC TGT T T T T AACGACCCGAGACGCCACAAAAAA T - - - - - - - - A TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CC T T T T T TGGCA T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T A T TGT T T T AGAGGT T AA T T T AC T AC T AA T T T AAA T T A - - - - T TGTGT T T AGGA T T AAAA T AAAGT A T T T T T A T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T C T T A T AAAA - - - - AGAAGGAAAGGACAGAA T C T - - - - - - A - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T C T T A T AAAA - - - - AGAAGGAAAGGACAGAA T C T - - - - - - A - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_453.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 6391bp; fragments: 218; full length: 17 (>=5751.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6391 bp
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TE: ltr_1_family_453.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6695bp; fragments: 220; full length: 12 (>=6025.5bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_453
 size: 5788bp; fragments: 143; full length: 1 (>=5209.2bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5788 bp
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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