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MSA length = 17504
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGCGAAACAAAGT T C T CGGT C T C T AGTGAGAGT ACGGGCGGT CAACCAA TGT - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGCGAAACAAAGT T C T CGGT C T C T AGTGAGAGT ACGGGCGGT CAACCAA TGT T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGCGAAACAAAGT T C T CGGT C T C T AGTGAGAGT ACGGGCGGT CAACCAA TGT T CC
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT TGT AGTGGGT T T AGT TGGT T TGGT T TGGT TGA T T T T T T AGGGT T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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GGT TGT AGTGGGT T T AGT TGGT T TGGT T TGGT TGA T T T T T T AGGGT T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT TGT AGTGGGT T T AGT TGGT T TGGT T TGGT TGA T T T T T T AGGGT T TGGT T T - - - - - - - - - - GCAGCGAAACAAAGT T C T CGGT C T C T AGTGAGAGT ACGGGCGGT CAACCAA TGT T CC
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GGT TGT AGTGGGT T T AGT TGGT T TGGT T TGGT TGA T T T T T T AGGGT T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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GGT TGT AGTGGGT T T AGT TGGT T TGGT T TGGT TGA T T T T T T AGGGT T TGGT T T - - - - - - - - - - GCAGCGAAACAAAGT T C T CGGT C T C T AGTGAGAGT ACGGGCGGT CAACCAA TGT T CC
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TE: ltr_1_family_809.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: 17504bp; fragments: 94362; full length: 1 (>=15753.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 17504 bp
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TE: ltr_1_family_809.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_rc.fa
 size: 17514bp; fragments: 94363; full length: 1 (>=15762.6bp)
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TE: ltr_1_family_809
 size: 1553bp; fragments: 211; full length: 1 (>=1397.7bp)
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