
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4603
- - T T A T AAACCAC TGT T A T AAACA T - - - - - - - - - T T AA TGCCCC - - - - - C TGT T AGA T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT AC T T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGT - - - - - - - - T CCA T A T CA T - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AG - - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAA T AG - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA - - - - - - GA T T A TGAGA
- - CGAGT AA TGGT CC T CGAGA T A T T - - ACA T C - A T TGACA T AAAA TGT - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - A T AA T - - - - - - - - - A T A T T - - - - - T TGAA - T T A - - AA T CA T AA - -
- - CAACCCAAGGC T CGT AGACAA - - - - - - - - - - - T T T AAAGCAG - - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAG - - C T A - - C TGAAAA T A T A T T CCACA T TGAAA T T ACAAA T CA TGGCA
- - T AAAAAA T TGA T TGTGCAC T A T T C - A T A T T T CC T T C T A T CCAGAGT AC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT T AAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - A T AA - - - - - - - - - T A T A T CC T A T A - - GAA - - T A T C - - - T A TGCCG
A T CCAA T A T TGCACCGC TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGT AGT T T TGT T - - - - - - - T CCGT T T T C T T T T - - - - - - - - - - - - T T TGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AGA T A - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T A T AC T A T T T TGAAA T T A T - - - - T A T A T TGAAA T TGT AAGT TGTGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA T AGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AGT T AAGAAGC T C T T AAC T CAGC - - A TG - - - - T T T ACAAGT A - - - - A T TGT T A T A TGT A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T T A T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAAAAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAA - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA TGGTG
- - TGA T AA - - - - - T T T TGA T ACA T T T - - - - - - - A T T T C T A T A T TGTGT AC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGACA T A T T A T T - - - AGAC T A T AA T - - - - - - - GCA - C T A - - AAA T T TGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGGGAGAAGA TG - - - - - - - TGTGT T C - GT C T T AAAA T AA T AAA T AA TGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - A TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAG - - - - A T T T T - - - - - - - - T A T A T C - - - - - CC - - - - - - - - - AGT TGTGG - -
- - T AGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCAA T A - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T A T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGT AA - - T TGTGC T AA T AACACA T CC - - - - T TGACA T T A T A T C T T A TGAGA
A T AACAAAA TGA T T CAAAA T A T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA T AAGTGGC T C T CAAAA T A - - - - AGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAC - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T A T A T C - - - - - - - - - AA T - - - - - - -
C T TGAGAAGC TGCCGCA TGGA T A T T T - T TGT T - A T T T C T A TGGTGT A T AGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AAACAGT TGAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T A - A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAGGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - - - - - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAGC T T - A T T A T T T T AAAAAAAAA T T - CA T AA TGAC - - - - - - AAC T ACGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - GT TGT AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAGA
A T TGAAAACCGT T T AAAAAAA TGTGT - A T A T C - - - - T ACACAAGGTGAAA TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - GT TGT AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T A T - A T AA T T - - - - - - - T A T T T T C - - - - T T A T A T T AAAAA T T TGT AAAA
- - - - - - - - - - - - - T C T A T A T A T T T T T - A TGT - - GC T T AGGT A T A T AGA - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - - - - - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAGT CA T A T T C T AC T A T AAA T ACA T T C T A T AC T - - - - - - - - - - - - TGT AGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - - - - - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAA TGA T AA T A T T - - - - - - - T A T A T T - - - - - T CGA T AA TGT T AA TGAAGAAA
GT T T CACA T C T CC TGACAA T A T T T TGA - - - - - T A T TGACA T T T TGTGT - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T TGTGT T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGGA
A T T T AC T AC T T CCA T T C T AAA T A T T T AA T A T T AA T C TGT AAA T AGT A T - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAGAA T T A T AGCCAA TGT A T T TGA T A T C T A T TGA T T T C TGGTGT - GTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T C T AAAAA - A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA
A T T T AAGAA T T A T AGCCAA TGT A T T TGA T A T C T A T TGA T T T C TGGTGT - GTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T C T AAAAA - A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA
A T T T AAGAA T T A T AGCCAA TGT A T T TGA T A T C T A T TGA T T T C TGGTGT - GTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGACA T T A T T - - - GAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGG
GT ACAAAAA TGT CCA TGCAAA TGGT TG - - - - - GGT T A T T A T AA T A T AC - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AACG
AGCACA T AGCGCC T - - - - - - A T T T T T - A T A - - - - - - - - - A T AA TGAGAAGT T A T A T A T ACGT T T AAAAA TGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T AGGT ACC T A T - - - - - - - - - - AA T AGA - GT TGT AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - T CAAAC T AA T AAC T T A TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T A T A T A T A T T T AAAAA TGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGGGAAAACA T CAGAACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAC T T AAA TGC TGA T T T AGT T A - - - - GT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGG -
A T AAGAAA T AAGAAAC T AAAA T A T T A - - - - - - - - T C TGT ACA TGGTGT AGT T A T A T A T A TGT T T AAAAA T AAAAA T A T A T T T A T AA T T T T AGGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA - - - - - - - - - - - - - - AACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA TGACA
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TE: ltr_1_family_466.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4603bp; fragments: 151; full length: 13 (>=4142.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4603 bp
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TE: ltr_1_family_466.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_se.fa
 size: 4919bp; fragments: 146; full length: 13 (>=4427.1bp)
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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_466
 size: 2527bp; fragments: 109; full length: 0 (>=2274.3bp)
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Before TEtrimmer 2527 bp
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