
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6711
- - - - - - - - - T AAGGT TGGT AA T A T T T T T T T AAA T A TGT T AGA - T ACC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T AA T T A T T C TGCCGCC T T T A T T T AACAAGT TGTGT T A T C TGGT T T T A T A
- - - - - - - - - T AAGGT TGGT AA T A T T T T T T T AAA T A TGT T AGA - T ACC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T AA T T A T T C TGCCGCC T T T A T T T AACAAGT TGTGT T A T C TGGT T T T A T A
T TGAGC T CACAGT CAGCCGAC T AAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - CA TGAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGAAGT T A T T T T T T AGGAAA T A TGCGA T A TGT A T T T A T A TGCAA T AAA T T A
T TGAGC T CACAGT CAGCCGAC T AAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - CA TGAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGAAGT T A T T T T T T AGGAAA T A TGCGA T A TGT A T T T A T A TGCAA T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGCG - - - - - - - - - - - - GCCA T T A T T A T A T T T T AA T T T A T T AC T T T AGT T T AAGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGT A T C T A T A T CC T T A TGA T C T AA TGT AA T CAAAAACCGCC T AACAA T A T T
- - - - - - - - - - - AA T CGT CCGA T AGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - GCAGT AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - T AAC T T CGCAA T T A T C TGC - - - - - - AA TGAGCAAGAGAAAC TG
- - - - - - - AA T AGA T T T T T T AGT AAA T T T T T CAA T CCGCGA TG - AAAA T T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T - - - - - T T T T A T CGT AAACC T T T T CA - - - - AGGT AC T T T T AA TGGAAAA
T T A - - - - T ACAAA T TGAGT AA T AA T C T T C T - - - - T TGT T CCAA - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AA TGGA T TGCCAGGAGCACC T T - - - - - - - - - - - - - - TGGCA T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T A T T A T T ACAAGGC T AGCCCA TGAAA T - - - - - - - - A T T TGA T A T A T CC
- - - - - - - AA TGGA T TGCCAGGAGCACC T T - - - - - - - - - - - - - - TGGCA T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T A T T A T T ACAAGGC T AGCCCA TGAAA T - - - - - - - - A T T TGA T A T A T CC
- - - - - - - AA T AGA T T T T T T AGT AAA T T T T T CAA T CCGCGA TG - AAAA T T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T - - - - - T T T T A T CGT AAACC T T T T CA - - - - AGGT AC T T T T AA TGGAAAA
T TG - - - - T AAGCAGCCGT CAA T ACA TGT C T CGAA T AAAAA TGA - - - CAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC - - - - - GCA T T T T CACGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGACCACA TG
T TG - - - - T AAGCAGCCGT CAA T ACA TGT C T CGAA T AAAAA TGA - - - CAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC - - - - - GCA T T T T CACGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGACCACA TG
T CAAGT C - - GAAA T AGC T T TGTGAAGT T T T CC T C TGT T AACAA T CACC T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACC T A - - ACC T T T T T T AAAAGA T ACACAA T - - - - - - - - T T T T AAAA T AAAA
T CAAGT C - - GAAA T AGC T T TGTGAAGT T T T CC T C TGT T AACAA T CACC T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACC T A - - ACC T T T T T T AAAAGA T ACACAA T - - - - - - - - T T T T AAAA T AAAA
T T AAGT T - - - - GGCGAACCCACAAAA T T C T TGC T A TGCGA T AA T CGA T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGT CCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A TGT T AA T A T TGA T AAA T A T A T T AAGT AAAAA T AAA T T T AAGT A T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - T AAC T T CGCAA T T A T C TGC - - - - - - AA TGAGCAAGAGAAAC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T TGT AGCGAGGAAA TGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T - TGAAAC T T T T AGGAAGA T T T A T A T T - - AAAAAAGAC T AAAAGT ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T TGT AGCGAGGAAA TGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA T - TGAAAC T T T T AGGAAGA T T T A T A T T - - AAAAAAGAC T AAAAGT ACG
T T AAG - - - - - AAA T T AA T AAA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - AC T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA - - - - T A T C T T T ACA T A T A T C T T T - - - - - - T T T CA T C T C T A T AAAAC T
T T AAG - - - - - AAA T T AA T AAA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - AC T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA - - - - T A T C T T T ACA T A T A T C T T T - - - - - - T T T CA T C T C T A T AAAAC T
T T A - - - - T AAAAAAAA T A T AA T AAC T T C T - - AA T A T A TGGT T AAACACAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAACA - - - - C T T C T T CCCGAA T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAAACGGT T C T A T ACA T T T T T CGA T T T A TGA T TG - - - - CC T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACCCA - - AGGA T A T ACCAAA T CCGT AC - - - - - AA T T T C T T T T CA T TGGACG
- - - - - - - - - AAAACGGT T C T A T ACA T T T T T CGA T T T A TGA T TG - - - - CC T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACCCA - - AGGA T A T ACCAAA T CCGT AC - - - - - AA T T T C T T T T CA T TGGACG
T T AAGT T TGTGT T T AA T T TGACGA T T T T T T CA T T T T T T T TGT AGGGGAGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAGT T TGTGT T T AA T T TGACGA T T T T T T CA T T T T T T T TGT AGGGGAGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAAA T CG - - - - - - - - - - - - - - CA T T CAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - T AAC T T CGCAA T T A T C TGC - - - - - - AA TGAGCAAGAGAAAC TG
T T AAGT T T A T AAA T TGACGA T T T T T T T T T CCA T T T T T T T T TGAGGGGAGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAGT T T A T AAA T TGACGA T T T T T T T T T CCA T T T T T T T T TGAGGGGAGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T AAAAAA T CCC TGTGAA TGTGT CGA T T T C T T T T T - A T CC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T AA - - GT AA T A T A T CAA T AAGT T AAA - - GT - ACCAC T T T T T AAAAGA TG
- - - - - - - T T AAAAAA T CCC TGTGAA TGTGT CGA T T T C T T T T T - A T CC T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T AA - - GT AA T A T A T CAA T AAGT T AAA - - GT - ACCAC T T T T T AAAAGA TG
- - - - - - - - - - - - ACCA T CAAA TGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - AAGT TGCG - - - - - - - - - - - - GCCA T T A T T A T A T T T T AA T T T A T T AC T T T AGT T T AAGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA - - AAGT T A T CA T CA T T T T T T T CAAAGCAACCACCC T TGAAAA T A TG
- - - - - - - - - AAAAC T T A T AAA T AAA T T T - - - GT C T TGT T T TGA - - - - T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T AA - - A - GA T AGT T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT T T T ACC
- - - - - - - - - AAAAC T T A T AAA T AAA T T T - - - GT C T TGT T T TGA - - - - T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T AA - - A - GA T AGT T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT T T T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - T AAC T T CGCAA T T A T C TGC - - - - - - AA TGAGCAAGAGAAAC TG
T TGGA T C T CA T T A TGA T T A TGT T AGTGT T T CAAA T CGAAAA TGGAGT AA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T AAA - - C TGC T CCCGAAAAC T CC T T CA - - - - AGA T AAAAGCAAAAAAA TG
- - - - - - - T AAGTGCGA T T C TGT AAACA T - - CGT C T AGTGAC T A - - - A T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - - - AA T AGCA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGA T AGGAAA
- - - AG - - - - - - - - - - - TGCAACGA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AG - - - - - - - - - - - TGCAACGA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T AAGTGCGA T T C TGT AAACA T - - CGT C T AGTGAC T A - - - A T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAAC - - - - - - - - - AA T AGCA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGA T AGGAAA
T T A - - - - T A - - - - - - - T CCAGT CAA TGT T T CAA T T TGCCACGA - - - AAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAACAAAAA - - A T AA TGT CACAAACA T A - - - - - - - - - AA T ACA T A T A T ACACA T A
T T A - - - - T A - - - - - - - T CCAGT CAA TGT T T CAA T T TGCCACGA - - - AAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAACAAAAA - - A T AA TGT CACAAACA T A - - - - - - - - - AA T ACA T A T A T ACACA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA - - - - - T T AA TGT T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGT A T A
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TE: ltr_1_family_89.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: 6711bp; fragments: 1164; full length: 0 (>=6039.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6711 bp
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 size: 7097bp; fragments: 1163; full length: 0 (>=6387.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_89
 size: 587bp; fragments: 473; full length: 126 (>=528.3bp)
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