
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6648
- - - - - - - - - - - - CAAGT T T AGT TGT AC T C T CAAAAA - - - - - - - C TGCAA T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGTGGGA T - - - TGGT T T CAA T T ACA T T T T - - - - - - - - - - - A T AGT T T A T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGC T TGCC - - - T CAA T A T CACAA T A T T C T AG - - - - - - - - - C T T ACAGAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA
GAAA T T AGT AA T C T AC T T TGA T AACA T T C TGCA - - - T T T T T - - T AA T TGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T TGGG - T AAAC T AAAGAACGCAA TGGAA T C TGT TGAA T AC TG - CAGAAA
T A T T T A T T AAA T T AAA TGT AA T AACAGC T CAACAGA TGT T C - - AAA TGT T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGT T T T - - - - - - - - - - - - ACA TGT T T T T A TGT T T T AA T TGTGT A T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AAAGA T C T ACAGGAC T T T T - GGT A T AGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - AGAAAGTGACA TGAA T T CC T C T T TGA T T - AAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T CAA - - - - - - - - - A T T CA T T CC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T T CCGC T AAA T AAGAAAGAAGAA T ACGAAC T T CCAC T AGCCAA TGA T AA
T C T T T AGAA - - - CAAA T T T CA T T T AA T T T T A T T - - - - - - - - - AAGGC T C T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGC T C T T - - - - - - - AAAAA TGGGGGGT TGGAACC T T TGGTGT T T ACCACAA
T T T T T AAAAGGT T T T C T T AACCACGA T T C TGC - - - - - - - - - AAAAAGC T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAGC T T AGTGAA T - - - - - - AGAGGAAAC T ACCCC T CAAA T A T T AACCA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T CA T AAAAC TGTGT C TGT T - - T T ACAA
GA T T T CGAA - - - T T CGCGGT T T T A T A T T T T A T A - - - - T T T T - - AAGCCAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - AAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCCACC - - - - - - - AAAAAAACCA T T AAAAA T T T T T AAA T A T T T - AAAAAA
T A TGTGGT C - - - GT AAAACAA T T AAAA T A T AA - - - - - - - - - - - GCA T AAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T AAGC - - AGA T - - AAAAGT ACAAAAC TGT A T T T CAAACGC T - - GT AAAA
CACGAAAGCCA T T T T T T C TGT T AAGGA T CCGT C - - - T T A T T - AAGGT A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T CGT CGC T T - CAGAAG
AAC TGAGAC - - - TGGC T TGA T TGC TGT T CA T T A - - - - - - - - A T CACA T AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAAA
ACCAAAGGT - - - CAGC TGT AA T T A T T T C T T C T - - - - - - - - - - A T T A T A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T T A - - AAA T - GT AAAAAAAGC T T T T AGTGT T T A T C TGC T A - CAGT AA
TGC T T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACCAA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAACCAAA - - - - - - - AAAAAACCCGT CA T AGCAAACCC T T T ACC TGCAAGAG
A TGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A TGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA T T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T AA T T TG - - - AA T T AACAA T T A T A T T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA - T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA T ACAC T - TGCAC - AAACA T CA T A T AA T AA T T T CA T CA T T A T T A - AAGT AA
CGGT T T AGC - - - T T TGAGT T A T CGTGT T ACAGA - - - - - - - - - - CAGACAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGACACC - - GAA T - CAAAAGAAGT T AAAAACC T T T T T T T TGCCG - T C T T AA
GAAGCCAAA - - - - - - - - - - - - T AA TGA T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T T - - - - - - - A T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA
CAACAA T CAAAA - - - - - - - - - - - A TGC T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGC T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CCAGA T T A T T T - T T T T CG
CAGTGCAAAA T T A T AGA T T T A T AAAAC T AGA T AAAC T A T T T - A T AGGT AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAA T CAGGT A T T T T ACAGGT ACA - - AAA T - - - - - - - - - T A TGGT CA T A T T T T TGGTGT CAGTGACAA
AA T T T T AAA - - - CC T T C T T TGT AAC T T T C T A T AAGA - - - - - - - T AA TGGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA TGGT C - - - - - - T AACA T A T A T ACGT A T AAC T T C T T AC T ACCA - T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T T T C T AAAA T A T T T - - - T A T ACA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T - AAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T ACAC - - AAA T T AAAAAAAA T ACAGT T AA T T C T T A T C T CGT - - T T T CA T
GCACGAAACAACC T T A T C T T T T CA TGA T A T A T C T AC T T T C T CA T AAAGAA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T C TGA T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GT ACAA T T T A T TGT CGACAAAA - - - - - - - - GA T A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T T T - - - - - - - - - - - - GCGTGT AAA T T A T T C T CGT T TGT T - - A T AAAA
- - - - - - - - - - - - T T AGA T T TGTGGCAGT T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAGT T T - - - - - - - - - AAAAAAGAAAAA T AAAGCAGT A T C TGC TG - AACGAA
AA T AAAAA TGA T T T CGC T CA T T AC T AA T CAC T - - - - - - - - - - AA T CA T AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACA T ACG - - - - - - T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T T A - GAGT CG
ACAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGT CAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - GT AAA T C T T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T TG - - - - - - - - - - - ACAACAGTGT AACCACCCGA T CA T C T - CGGCAC
CC TGC - - - - - - - T T A T T CAAA TGA T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - AAAG - GAGGACAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA
- - - - - - - - - - - - T T T T T C T TGT C T T AA T A TGT - - - - - - - - - - - A T C T TGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T TGT T - - - - - - T T A TGTGAAGGAGTGAA T T A T T T T T T T AC T T - T A T T TG
CACAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C - ACAAAGGC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGG
TGCCACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT ACC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT ACCAA T AAA T - - - - - - AA T T A T CA T AAA T CA T T T T T T T T T T - TGGAAA
AA T T AA T AA - - - T T T A T A T CA T A T T AA T T T A T AGAAA T AA T AA T AC T CGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T CGGT - - - - - - T AAAAG - - - T A T ACGAA T A TGCC T T T T A T TG - GA TGGA
- - - - - - - - - - - - TGA T T T CGA T A T T AA T C TGCG - - - - - - - - AAGT AACAG - - - - - - - - - - T T T C T AA T T A TG - - - - - - - - - T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAA - - - AA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAACAGAACAAGT T A T AAAAA T AAGAA T - - - T T C T C T A T CA T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - T T T C T AA T T A TG - - - - - - - - - T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAA - - - AA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGC TGT AA T - - - - CA T AA T A T TGAAGGTGGCA TGT C TGT T A T T C - CGGGT T
- - - - - - - - - - - - GT A T T T CCA T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T T T C T AA T T A TG - - - - - - - - - T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAA - - - AA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T T A T - A T AAA - CA T CAA T T C T AGCGT - - T T T C T CCGT C T T CA - - - - - - -
TGG - - - - - - - - - TGA T T C T TGC T CGT A T AAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - T T T C T AA T T A TG - - - - - - - - - T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAA - - - AA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAGAC - AC - - - - - - - - - - AA TGACAGT TGA T T C T C T C TGGT T A - AGACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACCC T T A - - - - - - - - - - - - GAGGAA T A T T TGT C T C T C T TGACAAA TGACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGT TGT T - - - - - - - - - - - AA T AA T CAAACGT T A T T A T T T A T T C - AACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGTGTGCA - - - - - - CACCAAAA TGT T C T AA T ACC T AA T T TGT CAACCA T T A
TGGCA T AGT - - - AAAGT T T AACAAA T T - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAA - - - AA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T T AA - ACAAA - - A T AAAACCAGGCAG - - C T CCAC T T T T T T TG - - - - - - -
A TGT AAAGT AA T C TGA TGCAA T CGGAC T T T T T - - - - - - - - - AACAGT T CC TGT T T T A T C T T T T T T AA T T A T T AAAAA T A T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT T AAGT - - - AAAC T A TGA T AGT C T T T C TG - - - - - - - - - AGGGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_572.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 6648bp; fragments: 178; full length: 32 (>=5983.2bp)
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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 6648 bp
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