
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8098
AAGCCCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T A TGT A T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGGGT ACCACCC T T CAGACA T T T T A T A - - - - - AGGC T T -
CAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT AGT AGT A T AA TGT T T A T ACA - - - - - - - - - - - -
CAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T T AAGC T TGCGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGC T A T T T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T ACCGT A TGA T T T CAACCAAAA TG - - - - - - - - - - -
GCGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCCA - - - - - - AC T AACCAAA T - - - - - - - - - - - - -
T AGGC T TGCA T T TGAAGAA T T T T ACCC T T AAAA T TGC T T AC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - AA T A TGGT CA T TGA T T AA T CACG - - - - - - - - TGC T T A
ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T CG - GAGA T TGTGT T T AAAGT TGTGA - - - - - - -
CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - GAGGA TGCCA T T T AAAAA T CGAAAGT T AGC T CGC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AAAAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACGGACGCCGT T T T T T C T CGA T CA T ACGA T A - - - CA T T T A
GA T T C T AAAA T A T CAGT AAGT A T A T T CA T TGAAACA T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T TGACGAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAGACA T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T T A
GA T T C T AAAA T A T CAGT AAGT A T A T T CA T TGAAACA T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T TGACGAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAGACA T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T T A
AA T T C T AAAA T A T CAGT AAGT A T A T T CA T TGAGACA T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T CGACGAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAGACA T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T T A
GA T T C T AAAA T A T CGGT AAGT A T A T T CA T AGAAA T A T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGA TGCCGAGGAAA T T T TGACGAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAGACA T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T T A
AA T T C T AAAA T A T CAGT AAGT A T A T T CA T TGAGACA T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T TGACG - AAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAAA T A T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGAGGAAA - T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T - -
GAGT - - - - - - - - - GAAGA T A T - - - C T AC TGGGAA TGCC T - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AA T A T T T C T CAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - -
GA T T C T AAAA T A T CAGT AAGT A T A T T CA T TGAGACA T T T T T T CAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGG - AA T T T TGACGAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T T T - - - - - - - - - - AGC T A T CGAAGT AA T T T A T TGCA T CGAGACA T T T T CA T T T T TGACAAA T CACAGGGCCGA - GAAA T T T T T TGACGAAAAA T T TGAACA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGC TGACGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGTGTGGA T T AA T A T CCGT AC T A T ACC T - - - - - -
AAGTGT AAAAC - - - - - - - - - - AAA T T CACAGGAA T T T C T TGTGAGCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGTGT AAAAC - - - - - - - - - - AAA T T CACAGGAA T T T C T TGTGAGCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_627.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: 8098bp; fragments: 10759; full length: 0 (>=7288.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8098 bp
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TE: ltr_1_family_627.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8607bp; fragments: 2913; full length: 0 (>=7746.3bp)
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TE: ltr_1_family_627

 size: 4399bp; fragments: 898; full length: 1 (>=3959.1bp)
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