
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5686
CCCAAAACA T T AC TGT CCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AGGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - AGGGAACAACC T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - GG
T T T ACA T AA T AGAAGCAGGT T - - - - - - A T T - - - - - AACAA T T T T ACCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AAAA T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCCACCAC - - - A T - - - - CACCC T CGT T T T T T A T - AAAAGTG - GC T TGGAA
A T TGAAA T ACGAAAACAAC T T AA T T T T A T T T - - - AACACC T T A T AGAGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGAGACAGT T - - - - - - - - AAACAAAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGA T A T A T CGGAAAAAC T CAA T A - - A T T T CC TGAA T AA T A T T AC T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T T CA T ACAA T AAAAAAACAAAGAGT T T CA - - T AGC T - - - - - - - - - GG
T T T AAA T AA T C T T T A TGT T C T - - - - - - A T T - - - - T AGA TGT - T T CACCAA TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAGA T A T CCCACAAGT - - - - - - - - ACA - - - - AA T T CACA T TGGT AAA TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAAAA T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T A T T T A - - TGGT C TG - CAA TGCAA
C T CGAAC T A T T T TGTGA T T T T - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - GACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGA T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - - - - - - - - - A T AA T CC T AAAACCC T C T A - - - T AAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - TGCCA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA - T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGCG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCA T TGT - - - A TGTGTGAAACAAA T C T A T T A - - AAAAA T T - AA TGT CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T C - - - - - - - - - - ACGACACCGA T ACC T T T T AG - AAGAA - A - GGA TGAAA
GT T T A T C T A TGT TGCCC T C T T AAAC T CA T T T - - - A T CCCAA T A T AAC T AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T A T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AGCA T AC - A T ACACCAACAA T A T CC T AAA T AA T AAA T A - AAA T TGGA
GT TGA T T TGT AAAAGCAA T TGAAGT A T - - - - - - - AACAA T C T A TGGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AA T ACCGGT - - AAA T T AGT ACAC T TGGT T A T A - - - - - - - - CA T T T AAA
T T T AA T T T A T T T T T A TGT T AA - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T TGCGA T A T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGA T C T TGACAA T A T T ACAA T A T AAA T AAA - - A T AA T AACAACA T CC T CACAGAAAAAGG - AA T T T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AC T A T AAG - - A T AGT T T CGAGGGT C T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AAGT T T TGT T A T A T T T TGA T T CAGC TG - - - C T C TGA T A T AGA T T AGTGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T AGA T T AGAAGACC T C T T CAGA T C T TGT CA T T - - - - - - - T AC T C T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T CA T T T T CC T T - - - AAAAGGCGT TGCC T AC TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T ACCCCAGA - - AAA T CA T AAAA T C T T T T T T T T - - - - - - - T AACCAACA
T T C T AA T AC T T A T TGT ACC T AA T T T T T A T - - - - - - - - - AGT T A TGAGA T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAGA T TGAAAAA - - - - - - - - GCGA T T T T T T T T A T T - - - - - - - - ACCCAAAA
A TGGAC T AA T AGT T ACGT T T T - - T T T T A T T C - - - A T T C TGT CA T AC T ACA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - C T ACACACGA T AA TGGTGAC T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAGT C T AA T TGCAGGA T - - - - - - ACA T - - - ACAAAAGT T T AGT T AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T AGACAA T A T T ACAGT T AGT A T CA T - - GCGC T AA T T A T AC T T T T T AC TGAA T A T A - AC TGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T T AGTGCC T AGTGGT AGA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGGCGT CAAA T ACC T CGT CAAGAA TGT A T A T A - - - - - - - - AAC T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCAAAC T T A T CAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T ACCA T ACA T T AGGT AAAAAGA T A T T T A T ACA - - - - - - - TGA T C T AGA
TGCGAACAACGGTGACA T TGG - - - - - - - - - - - - - ACGGC T T AACACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T A T A T T T T T - - T AAA T AA T AAACC TGT T AA - - - - - - - - - T AA T AAAAA
T C T AA T A T T TGA T A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T T CA T T TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TGT A T T A T - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AC T - - - - - T A - AAC TGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC TGCC T T T A T A TGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T A TGT AAACGAACGCGAAAAGAAAA T C T T T CACA - - - - - - - TGA T T T TGA
T T T AA T T TGT T T AAAAAC T A T - - - - - - - - - - - - - AGTGTGTGT T AGT AAGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAGAACCAC - - ACAAAAAC TGAAC T T T TGA T T AAAAA T A TGA T T T CAG
T T T AA T CGGT CA T ACC - - - - - AA T T T T A T T T C TGGGAGT T T T T T T A T CA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T CA T ACC T TG - - - - - - - - - T A T T A T T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA T T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T A TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - - - - - - - - - AAAAGAAA TGGA T C T T C TG - - AAAAA T T - AC T T TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T A T - - C T T - T T TGGT T T T AC T T T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T C T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T - - - - - - A - - AAGTGT AGA T AGAC T T T T AGT - - - AA T A - T T T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T TGAC - - AA T T T CAAAAAAC T T T T T AGT - - - - - - - T CACC TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AAAA TGACAGCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA T TGT - - A T A T AAACA T AGCACC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CA T T T A T AA T A T CC T T T T - - - - - - - - - - - - - A T A T CC T A T AAGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGAC T A T AGC - - ACGAGGA T AAAACA T T ACGA T AAAAA T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T T AGGGCCA T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T A T T ACG - - - - - - - - A T T TGGAA
T T T CAGT T A T A T ACAGA T T T T - - - - - - - - - - CGT C TGAAA T T C T AAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T AAA T A T AAAGA T - - - T T AACGAAA T CC T T T A T T AAAA T T A T ACCCGA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T AAA T AAA T AA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA T AA T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CAA T CGA T AA T T TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - - - - - - - - - - A T AAAGGC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T A T T C T A T TGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T T CA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T A T C T T A T TGA T T T T T T A T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AAC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T TGA T ACA - - AAGT AA T T T AAAGC T T T AAAA T AAAA T A T T A T T T CAA
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TE: ltr_1_family_966.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5686bp; fragments: 1514; full length: 10 (>=5117.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5686 bp
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TE: ltr_1_family_966.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5987bp; fragments: 1455; full length: 6 (>=5388.3bp)
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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_966

 size: 4181bp; fragments: 78; full length: 5 (>=3762.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4181 bp
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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