
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7568
- AGA T ACAAAC TGAAAAACAAACACA - - T AAACAAGCC TGT T T T TGGT A T AACA TGAGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T - T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGA T - - - - T A T AA T T - - AA - T AA T CAAAA T T T AAA T T A - - AA T AA T C T
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AAC T TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGGT A T CAGAAAAAA T T T A T CCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGCGCAA T - AAA T T T T T CA - AAA T CAAAA T T T AAGT TGGT AA TGGT T T
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AAC T TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGGT T T CCAC T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGA TGGACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGTGCAA T T T T A T T T T T AG - - - T T CAA - AC T T - - - - - - - - AG - - - - T C
CAAA T AAC T AA TGGA TGGT AAGCA T T TGT AAA TGT AGT AAGT AGA T ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGAGT A T A T - T A T A T T T T T CA - - - ACC - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT C T T
CAGA T T T T T CGAAACA TGT A T ACA T T T - T AAAAA T AAA T AAAA T A T ACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T T AA T T T - - - - - T T AA T T AA T CA T AA T T T AAA T T A - - AA - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAACGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AA T T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AAC T TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTGC T AC T A T A - T T TGAGT T A - - - AAAA T T T - - - T T AGT AA - - - - T T
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AAC T TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGA T A T T T AAC T ACA - GT AACCA T T - - - - - - - - T A T TGAAA T T TGACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T A T TGAGACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - AAGT T AC T CA - - - - T T
- AAA T T C T T T CAAAACAC T C T T CA T T TGGAAACG - AGAC T C T AAAGCCGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T T TGA T ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGTGCA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - -
- AAA T CAA T ACGAAAGAA T AAGCAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGT AC T TGGGA T T CAC T AGC T ACA - - - - - - AC TGAACGGT T C T AGCA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGGCCAAC T A T AC T C T T AA - - AA T CAA - - - - - AAA T AAGT AA - - - - T T
- - AA T T TGTGAAGGT AAA T AGT T AGA - - - - - - C T T AC T T AA T CGT AACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGC T T T T A T A T AGAGACCA T C T A T T T T TGAA - - - A T CAC T CCA T AACA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGC T - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - AGAC T C T - - - T T AGCAACAA T T T
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AAC T TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGT CA T T T T - - - - - - - C T T TGA T T A T CACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT C - AA T T AGC T C T C T AA T T A - - - T A T A T T T AAA T AGGTGA - - - - T T
- - AACA T CGGCAAAGGGCCGACCAAA T T T AAG - - - AAA TGGCAGT AACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGC T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGT T - - - - T AAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T AGGAA - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGACACACACA TGAGA T A TGTGACCCAGT CCGT CCCAA T CGT AGTGCA TGACCCAAC T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GGT AGTGACACAACGAAGAC T A TGCA T AAA - - - - - - - - - - - - AGACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAACACA T AAC T CGAGT A - - - - GA T A - - - - - - GGT - - - - CACA T TGGA - TGA T T AA T AA T T C
- CGGCC T TGAGCGACAAA T CA T CAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T - - - - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGCGCGACCA TGT T - C T AA - - - A T CGGAA T - - AGA T CAGT AA - - - - C T
AAAGT A T T T A TGGAAACACAA T CA T A T T T T AACAA T T CGACC TGTGACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTG - - - T T A T A - - - - - - A T T T - - - AAAA T A TG - - T T A T T - - T AAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CAAA T T AACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - CA T T T T T T T A T AACAGT AA T CGCGA T T ACA - - - T T T AACACA T AACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT C - - - T A T T TG - - - - AA - - - - - - AAAA TGT AAA T T AC T A T T AA T TG
- - AA T T T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T TGT - - - - T T A T - - - - - - - AC - - - - - - AAAGT TGAA T T AGT ACCAA - T C
- AGAACCGAGGA T T CGACGGAC T AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCA T T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGGGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T - T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT AA - - - - T T
- AGA T C T T CA TGGA T T T T T AA T T A T T - - - - - - - - T AGA TGA T AAAGACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGC T CAA T T AGA - - - T T AA T CAA T CAAAA T T T AGA T T A - - AA - - - - T T
- - AA T C T T AAAGGAAGGGAAAC T A T C T T T A - - - - - T AC T A TGT AACACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - TGAA T AAAA T AAA T T T T T AAAAACAAGT TGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T C TGT T C TGT A T AC T A T T A - - - AAAAGT - AAA T T AGT AG - AA T T T
- - GA T T CGAAAAAACGACCAGCCA T T - - - - - - CA T AACA TGAGGAGGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA TGT AACGT AAAAA T AAGA TGT TGT - - - - - - - T T T ACA TGA T AACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGT T A T T T AAGA T T TGAAGACA T T T T TGCA - - - CAGTGT T CAAAACGAGAGA T A TGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CGT AGT T CA TGAA T CGACC TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAA T C T A T ACA T AGT AGTGA T C T TGT T T AA - CA T T AAAC T CGGAAACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCA T CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7568bp; fragments: 246; full length: 11 (>=6811.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7568 bp
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 size: 7902bp; fragments: 243; full length: 10 (>=7111.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_540
 size: 2253bp; fragments: 135; full length: 1 (>=2027.7bp)
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