
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8223
T T - - - - - - GT CCAACA T ACAAAAGGAGT AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGT T T TGAGT A T A - - - GT T T AA T T A T
ACCCA - AAA T T AGC T ACA T T T T AA T AAAAA T T T T T T T - - - - - - - T T CGCGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGACGGCAC - - T T T TGGCAAA
T T AGGACA T T CCA T T T T ACCAA T AGAGA - - - - - - - - - - - - - T CA TGCGCGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGCGAAC - - - CAGT AGCGT - C T AAC T AACCA TGT AC T A T A T AAA T T T A T T T CA
GT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T A T T TGA T T T A T T T CGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGC T A T A - - - - - - TGC T CC T T T CAACAAA T T C T CA T T T TGA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AA T T T CA TGT T T T T A T C T AAGT - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T C TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CAC T AA T - - - - - - GAA T - - - AA T CA T CCCA T T T T A T T A T CGAAA T T C T T T C - -
AGGAGGT ACC TGGT T T T ACCCAAGAACC - - - - - - - - - - - - - T T T A T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC T A T T - - - - - - - - - - - - CAC T T A T AAGCA T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - - -
AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGTGAA T T A T A T CCA T TGAGC T TGGT ACGT CACACGCC T C TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGTGT AC - - - - - - - - - - - - T A TGCAGAA T T T T TGGC TGAAC - - T T C TGT ACAG
AAA T A T TGT A T AGT T T T T C T CAAA T AA T AAC T TGT T T A T T T ACC T T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC T A T A TGT T AA T AA TGT - AGTGT CAGCA T T T T A T T T TGG - - A T T T AACAAG
- - - - - - AA T T T AA T A T CA T T AAAAAA T TGAA T T T T T T AA T TGGAA T AGCCAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T T TGGA T CGC T C - - A T T T A T TGTG
AAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T C TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC TGT C - - - - - - - - - - - - - A TGCAAA TGT CA T AA T AACAA - - A T TGCA T AAA
AGAACAAA T A TGGGC T CAC T AACAAACGAA T T T T T T T AA T T T T A T T CGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGC T AA T - GACAG - - - - - - AA T ACAGGGC T CACCAA T A T ACAAA T A T A T A T A T
GT A T A - T ACGT CAC T T TGGTGGGAGAAG - - - - - - - - - - - - - T CGT T CGCGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T C TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T AA T T T T A T AA TGTGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AACCAGAA T T T AC TGGAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T A T TGA T T A T T - - - GT C T A T C T AG
AAGAACAGGGCGGAA T T CCC T A TGAGAC - - - - - - - - - - - - - CGGAACGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGC T AA T - - - - - - - - - - - - AAAAGGAAAAA T C T CACAC TGAGTGCC T CAGTGT
AAGGAAAGGT CAAC T A T AC TGGGA TGGC - - - - - - - - - - - - - AGT T AAGCCAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CACAA T T C - - - - - - - - - - - -
A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T CAC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CAC T AAA - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AACC T T T CGCAA T T AAA T ACC T TGT AG
AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAGGCGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC TGGCGT T C TGACCGTGACGC T ACGAAA T CCAGCCCA T T A T AC - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAAAC T AAAAA T A T T T A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - T AGT T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC TGT T - GA T A - T AGTGA - AC T C T TGA T CC T TGA T T A TGA - GA T T CGAAGAA
GT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAGT T CAGT A TGC TGACAGT AA TGT T A T T T ACGGA T T T CAGGT A T A T - - - - - - - - - - - -
GC - - - - GA T CCAAAA T T A T TGAAAGAGT AA T T A T T T T A - - - GGA T T AGCGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGCGA T T T AACAGT AA T T T T AGAA T TGCA T T T TGAGT ACA - - - GT T T AA T T A T
AA T A - - ACCA T T AAGA T A T CGGAAAAA T AAA T T T A T T AGT T - - - AACGCCAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGCCA T - - - - - - - T CACGT - - - - AA T AA T TGT T CA T TGCA - - - AA T CAGTGAC
ACGT - - AA T T T T ACA T T A TGTGAA T A T AAA T T T AACCCACCCGGT ACACGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CACGT T C - - - - AGT AA - - - - AC T T ACCAA T T T A T A T TGTGC - - TGT C T T TGAA
AA T A - - AAA T T AA T AA TGC T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AGTGAA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGTGT A T T T ACAGT AA - - - T AAAAAAAAA TGT T T AAGGCACACAGT T T CCCAG
AGAAAAAGCCCCGTGT T ACCCAA TGA T T - - - - - - - - - - - - - CAGT ACGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T CGC T AAC - - - - - - - - - T A T - AGA T C T CAA T A T T AAC TGT AA T ACA TGA T T T AG
AAAAA - AAACA T AGT T T A T CCAAA T AA T - - T T T T T T T AA T T T CA T T AAC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AAC T A T - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAACGA TGGAAAA T A T - - A T T CAA T A T A
GACAAAAAA T TGAAGT T T T T ACAGAACC - - - - - - - - - - - - - T TGT T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGCGGT C T - - - - - - - - - - - T A T T C T CAA T A T T T CGT CAAAAAAA T CGAA T A T A
GAA TGA T AGTGGGGA T T CCC TGCAGGGA - - - - - - - - - - - - - C T A T T AGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - C TGTGT TGT T T T T T AAAAAGT AA T TGT CCCGGT CACGAACGAAAAC T AGC T AAC - - - - GGCAA TGT T A T CAA T AA T AA T ACA T AGT CAAA T T C TGT A T T A
T T AAC - GAC T T TGACAAAAAAACAGAAAGA T T T T - - - - - - - - - - - ACGC T AA T T A T A T CCA T TGAGC TGGGT ACGT CACACGCC T T TGACGT CAC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AACGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_934.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: 8223bp; fragments: 897; full length: 43 (>=7400.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8223 bp
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TE: ltr_1_family_934.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8523bp; fragments: 889; full length: 40 (>=7670.7bp)
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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_934
 size: 7767bp; fragments: 472; full length: 5 (>=6990.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 7767 bp
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