
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8111
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AAC T T C T T T AA T T T T AA TGGAACACCA TGT AAA T T T A - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGC T T T TGT T CCCGA T T T T TGAAAA T CGC - - - - - - - - - - - TGTGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - T T T AAA T CAGA - - - - C TG - - - - GC T AC T C T T T T T ACAAAA T TGACAAAA T AC T A TGAGC T AAAC T C T T AAA T
- AAAA T C T T T T AAC T AAGT T T T CAA - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T T C T A T C TGT AGGA TGC T AGGGT AGT A T CCA T T TGT C - - - - - - - G
CAAAA T C T T A T T A T CAA T T T T T CAA T T T T T T T A T CGGA T CA T TGAGAAAA T T AAA T T A T T T A T T A T TGT T AA T CA T A T - - - - - - - - - - T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGGAAA T A T AGGT T T C T T T T T C T CA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC T T C TGT T T T T AGGAGT C TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAC T T
ACAAA T CGT A T CGT T T A T T CC T CGAC T T T T T T T TGGAA T T T TGCC TGT T A - - - - - - - - - - - A T T A T TGT T AA T T AA T T T TGT T T T T CAA TGAA T T CGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T - - - - - - - AAGCAGT T A T A T AAAA T T AC T T T AC T C TGAAGCGT AA T AAGAAAAAACGT T C TGTGGA T C T A - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGA T AA T T - - - - T TGT C T T T T A T TGAA T - CAAAA - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC TGT TGT CAACC T AC TGGA T T TGT AAGT CAACC T C - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGT TGGGG - A T T T T CCGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T A T AAGT T T T CGT C T A T C T CGT A T AGAAAAGGT TGT CC T C T T AA T C
CAAAA T C - - - - - - T CAA T T T T T CAA - - - - - - - T T CGGCCCC TGT CGA T T T T T AAA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T TGA T A - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T T T T AAAAAGGAAGT T T T A T AAAAAAA T CGA T T T T CCAAAA T T T T T CGAAAACA T T CC T CGGT AC - - - - - - - T
CAAAA T C - - - - - - T CAA T T T T T CAA - - - - - - - T T CGGCCCC TGT CGA T T T T T AAA T T A T T T T T T T T - - T T AA T T AA T T T CGT C T T T T C T TGAA T T TGA T A - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T T T T AAAAAGGAAGT T T T A T AAAAAAA T CGA T T T T CCAAAA T T T T T CGAAAACA T T CC T CGGT AC - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T CGAAAAAA T A - - - - T AAAA - - T AAACAGA T A T T C T AAAAC T AACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T T T TGAAAAAGTGGT T T T A T AA T A TGACAGC T ACCGCCA T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T - - - G
CAAAA T C T T A T T A T CAA T T T T T CAA T T T T T T T A T CGGA T CA T TGAGAAAA T T AAA T T A T T T A T T A T CGT T AA T T AA T T T TGT C T T T T A T TGT A T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T C T T A T ACGGT TGT AACAAGGGC T T - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T T CAA - - - - - - - T T CGGCCCC TGT CGA T T T T T AAA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T TGA T A - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - AAAAAAGAAGGT T T A T AAAAAAA T CGA T T T T CCAAAA T T T T T CCAAAAAAA T CC T CGGCAC - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AA T AC T C TGAA T AGAA TGACA T A T CA T AAGT CAAC T T C T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AC T T T T AAA T T A T C T TGT C T T T T A T T AAA T - TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 8111bp; fragments: 570; full length: 0 (>=7299.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8111 bp



0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_1003.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: 9603bp; fragments: 570; full length: 0 (>=8642.7bp)
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TE: ltr_1_family_1003
 size: 4965bp; fragments: 85; full length: 1 (>=4468.5bp)
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