
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10870
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T T A T T A TGA T AAA T AAC TGACCGT T A T CAAGT A - - AC T A T T T CC TGT T AGAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC T T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - - T T T T T AGGGT T AGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC T T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - - T T T T T AGGGT T AGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - TGTGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - AACGA T TGAAC T TGT T T CCA TGAAAA T TGT T T A - - - - AGA T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAAAACC T A TGA - - A TGACA T A T AGT A T T A TGT CA T T - C T T CA T T T T C T A T T A T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - GT T T T AA T T AAA - - - - - - - - - - - C T T T A T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACA T T AC T T T A T - A TGAA TGAA TGA T T AC T C T T T TGAAAAA T C T T T CGAAGT T AGA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - GT T TGAGT TGCA - - - - - - - - - - - ACCC T AAGT CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T AAA T CA T T T T T T C T AAAAA T T T T T T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A T - - - - - - - - - GT T AGGCGTGGA TGT CGA T CG - - - CCGTGAGGT A T AGACC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGA T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T ACC TG - - - T T - - - - - - - - - - AA T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T ACGAGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AGA TGC - - CACACAACACAAAA T T T A T ACAC T AAAC T T T T T CACA T A - - AAACC
GAAGC T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - T AAGT AA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGA T T T T T T T AA T T AA T T T - - - AGGT T T AA T AAA T A - - A T T T A T T TGT A T T - - - - - - T
AAAA T T CAACA T A TGT T TGAA T T AAA T AAA T AA T AACAC T T A T TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC T T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - - T T T T T AGGGT T AGACA T T
AAAA T T CAACA T A TGT T TGAA T T AAA T AAA T AA T AACAC T T A T TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - AAGGT CA T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAC T CC T T CC - - - AGGGAC T CGA T T C T T C T CGAA T CAGT T T C T T T AA TGC T AGCCGCC
ACAA T T C T T CA T A T - - - - - - - - - - - - T AGA T AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACAC TGA T CGAGT AAACGT T T T T CGA T CA T T ACGT AAAA T T T T A T A T TGC T AGA T AAA
GAA T T T CAACA T T T A T T TGGA T C - - - T AAACAACGGCA T T T A T CACGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAACGGCA T A TG - - T AA T T T AAAAGAAACACC T TGT A - - A T T T T ACGAGAAAA TGCA T T
- - - - - - - - - - - - - - T A T TGAA T T - - - T AGAGCGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACCA T C T T T CAA T T AAC T T T T AA T T T T T A T TGAGAAA - A T T T TGT TGT ACA - - - - - - -
AAAA T T AAACA T T T - T C T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T AACAAAG - - T AAA T T A T CCA T T T T T C T T T AAA T T AA T T T T T CA T T A T TGG - CA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC - T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - - T T T T T AGGGT T AGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC T T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - - T T T T T AGGGT T AGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGC T T CA T T T - - - GCA T T T TGT A T T CC T T T T CA T AA - - - T T A T T CGGGA T AAGAGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAGT AG - - - - AAC - - - - - - - - - GCAGA T A T T AC T T C - - - T T T T T C T CGA T T AGAAC - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T AC T T T T - - - AGA T T CGA T A T T A T T A T TGAA T A - - - T T T T T T AGGGT T AGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T CAACA T A TGT T TGAA T T AAA T AAA T AA T AACAC T T A T TGT AA T T T A T ACAAAAACGACGT T T CGT T T AGA T T CCGGT CGC T A TGT TGT T T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAAC T CA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAAAC TGT T T T AA T ACGA T ACAGC TGCC TGC TGCGT A - - T T T T T T C T ACA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_577.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: 10870bp; fragments: 3893; full length: 0 (>=9783bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 10870 bp
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TE: ltr_1_family_577.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 11285bp; fragments: 3806; full length: 0 (>=10156.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_577
 size: 5733bp; fragments: 114; full length: 20 (>=5159.7bp)
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