
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1575
CA T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACA T T AAAAACGGCA T C T T A T T AAA T A T T AA TGC T AAA T CC TGT CACAA T T CA T ACGT A T C T C - - - T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA T AA TGCACGA T TGGT T ACGAGAGCCGGACAA T AAAAACGGT A T CC TGTGT CAA T CCA - - A T CCAACC T T A T C T AGCA T CCAAGT T AGT T A - - - T T T
T T T T T - - - - - - - T T CGAAA T T T T CGTGT T AA TGT T A T T CAAGT A T A T T T T A - AGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGT T C T CGGGCGGT AGC T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CGTGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA TGAAAACGGCA T T C T A TGT A T A TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T TGCA T AGAA T ACCGT T T T TGT TGTGAGGC T C T CG - - - - GT AGT T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGT C T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAAC TGT A T CC TGT T TGT T T T T C T T T T ACAA T C T T C T T T T AGA T AGCAAAGTGAAA - - - T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGT TGAC T CAC T T CAACGC T A T A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGGA - - - CAGAA TGT AAAGGCGT AAAA T T AA T T T T - - - AAA T A T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAAC TGT A T CC T C T C T AC T ACGA - C T T CCGCGAGT A TGCGTGAGT A TGAGTGAAGA - - - GCG
T AACA - - - - T AA T T T AGAAGA T T T TGA T CCA TGTGTGT A TGA T T TGT T T T AAAGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T CCCG - - - - - - - - - - - - - - - CCGG - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCACACAA T AAAA - - GGT A T CC - - - - - - - - - - - - - CA T CA T A T A T A T T T ACAA T A T T T A T A T AAA T AAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CGGGCGGT AGC T C T CGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CC T CA T AGAA T ACAGT T C T AGCC TGT T T C T CAAAAAACGAACAAA T AGAACCA
- - - - - - - - - - - AA T AAAAAGAC T T AGAAAGGGT T ACC - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CGGGCGGT AGC T CCCGCCGGT - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGA T T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T TGT AACG - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACCGT T T T T A T TGT ACGGC T C T CG - - - - GT AGT T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGCA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AACGACGT AAAGGAGA T A T - - - ACA
T T A TGTGCCCACGT TGGACAC T T T C TGT CGT T T CAGCCCAAGT A T ACC T T - - - - - - - - - - - - T T T T A T TGTGTGA T T C T CG - - - - GT AGC T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCAA TGA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACAGT A T CC TGCC TGCC TGCG - T A T T AA - TGGT C T T T CGA TGT A TGT T A TGTGCAAA T CA
CCA T A - - - T AAA T AA T AACGT CA T CGA T T T T CA T T T T CCAAA T A T ACC T A T T AGAA TGCCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CG - - - - GT AGC T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CC T A T T T AAA T A T A - - - - - - - - TGA T T T T T C TGAACAAA T T T T A T AAAAG - - -
T CACC TGT - - AGA T C T AAAA T T A T C T ACCGA T T TGT T CA T CGT A T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGGGT TGT - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGT ACAA T AAAAACGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T AC TGACCC TGA T CACAA T A - - - CCA
GC T T T TGT CAAA T A T T T AGA T TGT T CACCAAC T TGT T T T T T ACGT A T AGAA T AGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CGGGCGGT AGC T C T CGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACAAGAGCCGCACAA T AA T AACGGCA T CC T AGGAAA T AGT AA T A T CAGA T CA T A T A T AAAC T CAAA - - - AA T T A - - - T T T
CAA T T - - - - - AGT T CCAAAA T C T C T AAAA T A T A T T T C TGCAACA T A T AA T A T AGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CG - - - - GT AGC T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - T CGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CC T A T - - - - - - - - - A TGC T TGA T A T CCCCA T AA T T T AAA TGTGA T AAAAA T CA
- - - - - - - - - - - AA T ACGAAAAC TGGCAA T AC TGT ACCCG - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACCGT T T T T A T TGTGCGGC T C T CGGGCGGT AGC T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGA T AGCCGCACAA T AAAAACGGT A T CC T AAAGT AAGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACG
T T C TG - - - - AAA T AGGGAAAC TGT CGA T T AGAACAGT T T T AA T T T ACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCGCAA T AAAAACGGCA T CC T T C T TGGC T T CAA TGT T TGA TGT C T AAA T TGACCACAA TGT AGCA - AGT T A
T T T T T - - - CAAAA T T T AAGCA T T T T T A T CAAA T T T T A T T CCAAA T AAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGC - - - - - - - - - - CCGA T CGTGCACGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGCA T CC TGT CC T AA T ACA - T A T T AGA T CA T C T ACCGACGCGT A T AGA T A T A - - - T CG
T T ACC TGT CAGA T TGTGAAA T TGCAAAC TGT T T T T AGT AA T A T A T A - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCGCCGGC - - - - - - - - - - CCGA T CA TGCGCGA TGGT T T ACGAGAGCCGCACAA T AAAAACGGCA T CC T A T - - - - - - - - - A TGT T AGA TGT TGCAA T AC T T T CGAA TGAAAAA - - - CCA
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TE: ltr_1_family_717.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1575bp; fragments: 1164; full length: 106 (>=1417.5bp)
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TE: ltr_1_family_717.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1883bp; fragments: 1153; full length: 0 (>=1694.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_717

 size: 3491bp; fragments: 301; full length: 35 (>=3141.9bp)
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