
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6544
AACAC T TGC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T - AAGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAACGT T CCAAGT T T T A T ACAGAAAAGT T A T T AC T C T T T AAAAAGAAG - - A
AAGA T T A T T T A TGT T A T ACA T AAAAA T TGT AC TGCCAAA - - - T CA - AA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - T T T AAA T AA T T AC T AA T AAC T T C T T T AA T T T T AA TG - - - - - - - A
AA TGA T T T A T T T AGTGAA T - - - AAAAAGT AACGAA T AAA - - - - - - - AACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAACA - - T AAAAGTGGGT T T - - - - - - CCA T T TGA T T T A TGA T A - - - - - T AA
GAA T T T T T CC TG - - - AAA T T T AAAAACA T CAC TGGCAAA - - - T T A - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - CGT T T T ACGGCCA T A T TG - - - - - - - - - A T T CA T ACCAAA T AAAAA - - -
GA - - - - - - - - - - - - - AGA T T AGT AAA T C T A T CAGG - AAA - - - T T T - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACC T A T T - - AGAC T T ACAGCG - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAGAAA T ACG -
AGAA T T T T T A T T A T CAAAC T A TGA T A T A T CA T T T A T AAAAA - T T A T A T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA TGCACA T - T T AAACCCGAAACGGT AACA T A T CGA - - - T T - - T CAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - T T T T AAAA T CGC T TGGGAAGT A T C T T CGT C T T T AAA T A TG - - - - AC
AAAAA T T T T T A T - - - AA T T C TGAAAACGT CAA T AA T AAA - - - T T T - T TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - AAAGACAA T CCAAAGAGC T AC T C T T T T T ACAAAA T T AAAAAA
CGCA T C T T T CGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - - - T T TGA TGC T AGGGT AAA T A T T T AGT T C T CAACCCA T AACGAG - - G
GACA T T T T TGA T - - - - - A T AA T AGAGTGT TGT T A T T TGT CAA T T A - T T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T AC T A T T T TGAGT C TGAGCA T A TGT C T T TGAAGGA T TGCGT TGGAAG - - - T
CAGA T T T CGAGT A T T - - - - AAAGAAA T A T T T T T T T T AAACAA - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACACA - - T T AAAGCGA T ACCGAGCGC T ACAACA T A T T ACGAAGAAAAA - - -
CAGA T T T CGAGT A T T - - - - AAAGAAA T A T T T T T T T T AAACAA - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACACA - - T T AAAGCGA T ACCGAGCGC T ACAACA T A T T ACGAAGAAAAA - - -
ACCAGC T T T T A T - - - - AA TGACAAAAAGT A T C TGGT A T T - - - - - - - AGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - A T CCAA T TGGCACAGA T T T T T A T T T T C T C TGT - - - - - - - - - - - -
GAC TGT T T ACA T - - - - - T TGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AC - - - - - AAAGCCAGT A T C - A T AGC T ACA TGAACAGAGA TG - - - - - T AA
T ACCC T C TGCA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAGA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGA T CAA TGGT A T C T TGAAGA T AAG - - -
GACAA T CCGT AGA T T CAAA T TGT CACCGT C T T T AAGAGA - - - T T T - AA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - C T CAAACCAC TGT T - CAACC T AC TGGA T T TGT AAGT AA - - - - - -
GT A T T T A T T C T A T T CAAA T T T A T AC T CGT CAC T A T T AA T - - - T AG - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T A T T - T AGAGTGA T A T T T AAACA TGT AAC TGAGGTGAAAACAGAA T AA
TGGGT CA T AAA T AC T - - - - T ACAACA T A T T T T CA T - - - - - - - T TGCGT CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT TGT C T T CCGT C TGT CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C
AGAAC T T C T AAA - - - AA T T AAAAA T AAACAGAAA T T AAACAAGT A - T AAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A - - - - - - AAAAA T AA T CAGAA T AAA TGGAAA T T C T AAAAAAAAGAA - - A
A TGAA T T T AACA - - - - - - - - - - AAAAC T AAAGT AA T AAA - - - - - - - AGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAC T ACA T T C T AA T AAA T AAAAAA - AA
AGCA T C T T T CAC - - - GGC T AAAGGAGT AGA T CCAC T T A T CAA T T A T C T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T AAAA T ACCAA TGAAA - - - - - - - -
T AA T C T ACCCAA - - - - AACACGGA T T AA T CC T T AGTGGGGA - CCA TGCAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCCA TGT T A TGACGA T CAGCA T AAAC T AAA T C T CGGACAGAGTGAGC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - C T ACGGT TGT AACAGGC T A T T A T T T T T T T AGCGA T A T A - - - - - -
CAGA T T T CGAGT A T T - - - - AAAGAAA T A T T T T T T T CAAGCAA - - - - A T C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - T T AAAACGA T A - CGAGCGC T AGGACA T A T T ACAAAAAAAAA - - -
GGCACCC T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - T T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T AC T C TGAA T AGAA TG - - - - - - - A
AAAAGC T T A T AA T A T ACA T AAAAAAA TGACGACAA T AAA - - - C T A TGTGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T AAA - - -
T T T A T T T T T C T CC - - AA T T T AGGGAGT T CCA T T AC - AAA - - A T T A T AGAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGT T T AGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGGAAGA - - -
GCAACCC TGT A T - - - - - - - - - - - - - GT AC T A T TGACCAACAGA T A - GGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT T T C T T T T T T T T T T AAA - - - - - - - A
AACACA T T A T A T A T A - - - - ACAAAAA T AGT A T TGT - - - - - - - - - - - A T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAAAA T AAA T AA - - - - - - - - - - - A T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T T CCGT AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA T ACA - - - - ACAGGGGGT T CA - - CAGC T AC T T AAC T T T T AA T A T T T A T T AA
GT CA T T T T A T A T - - - AAA T T TGACAAAAACAC TGACAAA - - - T CAGGT AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AG - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAGT CCC T C T AA - - - - - - - - T A - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - AAGGTGA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGCAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAACCA TGT TGCGA T TGAAACCAAC TGC TGGT AGAACAGCAA T AACGA - - - A
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 size: 6544bp; fragments: 570; full length: 39 (>=5889.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6544 bp
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TE: ltr_1_family_725.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6845bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6160.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_725
 size: 7281bp; fragments: 1656; full length: 1 (>=6552.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 7281 bp
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