
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7613
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACAA T T T T - T AACA T - - AAAAAGGGT ACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT AC T T CAGT C T T - - - - T AA T - - - A T TGT T T TGT T T T T CA T A T T AAC T T T
- - - - GC TGGCACCCAGAGT AGGAGGAC T T T CA T T CGT A - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - -
CCACCGCC T T A T T T AGA T AAAAA TGGAA TGAAAA T AAA - AGT A TGGGT T AAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT T A TGA T T T A T T - - - - T AA T A - AA T T A T T T T AGT C T C T A T AA T T ACGT C
AC T T A T CCGCC T CAACCA T A T AGGCCGT T T AAAA T T TGA T A TGA TGA T C T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T C T C T ACAA T A T - - - A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - CCAGT A T CAAC TGG
AC T T AA T T T T T T T A TGAACGT AA T CGT A T C - AAA T A TG - - - CAGA T AGCCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - GA TGT CGGT A TGGT T AGT A T T AA T AGA
T T T T T T CA T A T C T T CGACAACAACGACGA T - - - - - - - - T C T AA TGGACCAAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T ACCACCC TGT A T T - - - - T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AA TGC T
T T T TGT TGCCAC T TGGAACAA - - - - - - - - TGA T A TGCA - - - - - ACA TGCGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T CCC T T T T AGA T AAGT T AA - GACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CAA T A T T A TGT A T A T T T A T A T T A T A T T - - - - - - - - - TGT T T A T CAACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AC T T T T - - - - - - - - - CA T ACGAGT C T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT C T A T CAC T T T T T - - - - - - - - - - A T T TGC T T T C T T CCAGTGT AAGT AGA
GC T T TGT T TGT T T CA T T AGAAGGGAACAA T ACAA T A T A TGACA T AACA T T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CA - - T T CCACAC T - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT AGG
T T AAAA T C T A T T T AAAAA - - - AAACGAAAC - AAAAA T A - - - - - AGCCGCCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T AA T T T AAGT T C TGACA T AA T AGCC T T - - - - - - - - - AGA T T T AC T ACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T ACC T C T AAACA - A T - T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - -
AAGCAGAC TGGACGAGAAAAGGGCAA T T T T AACA T A T A - A T T CGAGGGT CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGT A T - CAA T A T AA T T T T T AGT T T T T T AA T A T CAA T AGT
AAGCAGAC TGGACGAGAAAAGGGCAA T T T T AACA T A T A - A T T CGAGGGT CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGT A T - CAA T A T AA T T T T T AGT T T T T T AA T A T CAA T AGT
ACGCCC T CC T T T ACGTGT TGAAA T T T T T T C - GAA TGT - - AACA T AACGCGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGCGT CGC T CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT
- - - - - - - - - - - T A T CAGACAGAA T AC TGA T - - - - - - - - - T AGCAGGT ACCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T ACC T T - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTG
- - - - - - T T T CA T C T TGACGAACA TGGT T T ACAAAC T CA - C T CAAAA T T A T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T CA TGGG
C T T T A T C T T T AAAC T CGACAAAAACA T A T T T AA T T A T - - CGAGAAGAGA T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AGA T T AC TGT ACA T - - - - - - - - T - - - - - - - T C T T T T T T T A T A T T AACA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAGT T AA - - - - - - - - - TGT T T AAGT A T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT A T AC T TGGGT AGA T - T AA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - A T ACCAA T AA T
- - - - - - - - - - - - GT T T A T AACAAAGG - - - - - - - - - - - G - A T C T T AAC TGGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T C T T CCA T T T AGA T AAGT T AA - GACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A TGGT AA T T T T A TG - - - - - - - - - - - - ACAGT AC T T - GT T TGT A T TGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T TGTGGC TGA T T - - - - T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AA - - - -
TGC TGA T T T A T T T T T T CA - GAAA T CGTGAAAAAA T A T - - - - - - - - - GGTGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGTGT T A T T A T T T - A T A T AA T A - GA T T T T T T T TGGT T T AA T A T T A - - - - -
T T T T CAA TGA TGT TGT CAGAAAGTGA T A T T - - - - - - - - - T TGGT A T CC T AAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CC T ACCAGAAC T T - - - ACAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG
- - - - - - - - - GC T C T T CGAGGACAAGACGC T AAA T T ACA - - CCA T A T A T T CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T - - T CCCACAC T - A T ACAA - - - AA T T TGC T T T T - - - - - A TGT T TGGCAA
T TGT CA T C T ACC TGAGAAAGGAA T AGAAGT - - - - - - - - T T A T TGA T T A T CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T T A T CC T CCGCA T T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T A T CAGC
CC T CAA T T CCC T T T T CAA T TGAGT T T T A TG - - - - - - - - - - A T C T ACC T CCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T C T T T CGGGT - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T AGGT CCA T T T TGC T - GAAA T AA T A T A - AAA T A T A - - - - AGAAGGT CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - C T AAAACCAAAAGA T T T T - - - - - - - - - A T T T T ACGGACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGAC T CCAAAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACG
GAGACAAA T AGT T A TGGC T A T AA T CA T T A T AAA T T - - - T CAA T T AAGT AGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - C T T ACCAA T T AAAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACCC T A T A T A - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T - AAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAGT T T A T AAA T T - A T A T AACA - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAA T AGT AC T
C T A T A T T T T T T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAGACGC T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - A T T T T T T T T T T T C - - AGAA T T A - - - A
AA T T AAA T T T CA T T T T C T AAAAGTGGT C T C - - - - - - - - T A T C TGAAGC TGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGC TGA T A TGT T T CC - - - TGA T AC - GT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG
T T A TGT TGCCC T T T T AGT CGA T AAAA T C T T - GAA T A T - - - - - - - - - - - - GAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T AGT T C T AAA T T - AA T T AA - - - AA T - - - - - - - - - - - - - A T A T T A - T AAA
C T T CGAGGTGA T CGT T T C T AAGGT AGC T T T - - - - - - - - - - C T A T AGC T CCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T CCCGT CGC - - - ACAAA - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
GT CCA T T T T T T T T A T AA TGAAAAAAACGCC - A T ACA T - - - - - - T AACACAAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CACA T AACACGCG - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T CACAAG
C T C T AAGT T T T TGC T AA T AGT AA TGAAGA T AAAC T A T AAAACCAAAGGGT AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA - AACAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGGT T T C T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAG
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TE: ltr_1_family_686.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: 7613bp; fragments: 128; full length: 29 (>=6851.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7613 bp
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TE: ltr_1_family_686.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7913bp; fragments: 128; full length: 28 (>=7121.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_686
 size: 4412bp; fragments: 222; full length: 0 (>=3970.8bp)
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