
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6545
AC T AC T TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T - - - - - - - - C T AAAGT TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT T T - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T ACAC
AA TGT T T C T TGCCCGT C TGGCCGT CAC - T AAAA - - - - - - - GT T TGAA T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - T T C T T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T T T T AC
AACACAAC T T A - T T T T T T TGGGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - GT 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - ACA - T T T T T T AGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGGA T C T
TGT CCGT C TGGT CGT C TGT CCGT C TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT C - - - - - - - - TGT CCGT C TGT C - - - GCGT C TGT CCGT CGCCGT C TGT CC
AC T A T CCAC T - - A T T T T T TGT CAA T AA - T AAA TGA - - - - - - T T T - - - AGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAG - - - - A T A - T A T T T T T CCAC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T AAGAA - CCGT T T CCAA - - - - - - - AAA T AAA - - - - - - - - AAGTGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGG - - - AGAA - - - - - - - - - - - - A T AGAGCAGTGACAAAA - T TGCCAAAA
T A T AC T CGT CA - AAA T CCAGACACGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T A - - - A TGA T A T T T TGGCGC T AAAC T A TGTGT CA TGCA - T A T A T ACAG
AA T T TGT AA T A T C T C T CC 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T AG - - - A T AA - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T T CCAAAAA - T T T CCAGT A
TGT A T T - - - - - - AGGT T T TGA T AC T AA - - A T A T CA - A T T T - - - - AAAA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T - - - - A T A - T T C T T T AA T T T T - CAGTGT C T A T AAAA T A - TGT T T A T C T
GGT A T - - - - - - - AA T T TGT AAAAGT A T - A T AA T AA - - AA T - - - - - - - TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TG - AAA - - - - T AC T C T T T T T ACAAAGGACA T A T AAAGT A - CAAACACA T
AA TGT - - - - - - - - - - C T CACAGAC TG - - T AAGT AAGAA T T A T T T AA T A TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A T - AAAA T AA T A T T AC T T T AC T AAAGGACGTGAGGAACA - - - - - - - - - -
AACA T T T T T - - - - T T T C T T A T CAGTG - - T AAGGCA - AA T - - - - - 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT - - - - ACAA T T T T A T T T T C T CAAA - - - - - TGT AGT AAA - - - - - - - - AA
GGTGC T T TGG - - GT T T T T CAAAGC TGAA T AAGT AAACA T - GT 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 - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T CAAAAAA T A - T T T T CGT C T A T C - AGAGGCC T ACCGTGT C - - - - - - - - GT
GA T ACACC T AA T TGT T T C TGT AGGT AC - T AAA T AA - AGT T - - - - CCAA 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 - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T - - - - - - - - TGT TGT CAACC T - - - GGGA T T TGT AAGTG - TGCCC T T CC
AA T A T T T T T T - - TGT T T T T CGAAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C T AAAAAGCAC T TGT AAAGT
AA T A T T T T T T - - TGT T T T T CGAAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C T AAAAAGCAC T TGT AAAGT
A T CAC - - - - - - - - - - T T T T AACGC TG - - T AAA T AAAAA - - - - - - - - - T AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T C T A T AGT T - GTGT T C T TGCA T T - A TGAAC T T C TGAGGAA - C T T CCAA T T
AA T AC T T CCCA T CA T T C T CGACA T T T T - CAA T TGT - - - - - A T T TGC 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C - - - - - - - - - - A T A - TGC T T C TGT T T T - - - T TGT C T T TGAAGGT - GAGACAGA T
A T AA T C - - - - - - AA T T C T AAAAAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AAAAAAA T A - T A T T C T AAAAC T - AAGGA T T CGT CAGAGCC T C TGGCAAA
AA T A T A - - - - - - - GGT T T T CAAAC - - - - T AAA T - - AAAA - - - - - AAAACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAC - - - - - - - - CGT T T CA T T A T T - AA - GA T T T A TGA T A - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T CC TGAAAC T A - - AAAA T AA - - A T - - - - - ACAGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT - - - - A - - - - AC T ACA T T C T - - T AGAAACAGT AGAAGA - - - - - - - - A T
AACAGTGA T C - T CAAC T C T AACGCCGT A - - AAGAAACA T CACC T AAGCAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGC - - - - - A T AGCGC TGCGC TGT AAAAGT A T CGCCAG - - - - - A T CCCGGAC
AA T A T T T T T T - - TGT T T T CCAAAGCA T A - - - - - - - - - - - - - T T CCAA 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 - - - - - - - - - - TGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C TGAAAAACAC T TGT AAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT T T T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T C - - - - A TG - T A T T A T T T T T T T CAAAAA T T AGCAAAAAA - - - - - - - - - -
T T T C T T - - - - - - - GT T T T T T CAGT T AAA T TGT TGA - AA T C - T T 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAC T T T TGACA T - - T T CGCA T A T
A T CA T T T A T TGT A T CC T C TGA T AC TGC - T AAAA - - - - - - - - - - - TGA 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T A - - - - A T A - T A T T AAGC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TG - - - - - - - - TGC T T T TGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAAA
GT T AACAAA T A T ACCC T C TGCA T CAA T A - - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAG - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T A T T AAGAA - - - - - - - - T C
AAA T CA T CCCA - CGT T T CCA T ACGT AA - - - - - - - - - CA T T A T A TGTGGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGGT A - - - - - - - T T C T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCA TGC
AA T A T T CAA - - - A TGT T T CGAAA - - - - - T AAA T AA - - - - - - - - - AGA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACCAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T T T T AGAGAC - AGGT CGGAG
GT T A T T T CCA - ACA T T T T AA T AAA TGT AGAGT T AAAAAA T A T T CAA T T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGGCGACA T CACA T T T - - - - - - - - T A T TGTGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA T A - - - - - - - - - - - - T ACAGT A T - - CA - AAC T T T T AA T A T - - T T AC T A T A T
A T CA T T T A T C - - - - - C T TGA TGAC TGT A T T CAAAA - - - - - - - - - AGC 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA - T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T C - GT ACCA - AA T C T T AC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T A
GCCC T CAA T CACCGT T T T T T CGA T CA T - - AAAAAAAAA T - - - - - GCGT AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_762.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: 6545bp; fragments: 572; full length: 39 (>=5890.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6545 bp
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TE: ltr_1_family_762.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6848bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6163.2bp)
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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_762
 size: 5076bp; fragments: 30; full length: 5 (>=4568.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5076 bp
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