
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11672
- - - - - - AAAGC T AGT AA T T A - - - - - - - T T T T T AAAAA - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGA - - - - - GGA T CC T CCACAGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA TGA TGC T AC TGAAGAA TGGCAAA - T CCAC T AAAGAA T - - - - - - T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
GGCGGCCAAA T CCGGGA T CGA T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T C T T AGTGAAGC T T CCAAAC T T T CAAA T AGT T T C
CC TGA T T T CGC T AA T AGT T AGT AAA - - TGA TGCA T AG - - - - - GAAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT A T T TGAC T CGT T C T AAGAGGC T T AAA T CC T T A T ACGCAAGT T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T A T T TGAC T AG - - - - - - - - - - - - - AGA T CAAAAA - - - - - A TGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
T C T T A T T TGAC T AG - - - - - - - - - - - - - AGA T CAAAAA - - - - - A TGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
GA TGA TGC T AC TGAAGAA TGGCAAA - T CCAC T AAAGAA T - - - - - - T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
- - - - - - T CGGCCCGTGA T TG - - - - - - - GCA T T AACAA T T - - TGTGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAA T CGGCGGAACC T T T AGAAAACAAGGA T TGC T T ACACAA T TGA TGG
CAAAA T AAAAC T C T AAA T CAGCACAC T ACA T CA T CAGA T AAAAA T T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT A T T TGACAAAAGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T AAAAC T C T AAA T CAGCACAC T ACA T CA T CAGA T AAAAA T T T T T TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT A T T TGACAAAAGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T ACAGCAGT C T T AGAAAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T T T CAAA T CGA T AG
GGA T A TGCGT T T CCGAGT AAAGT A T - AA T T T T AAAAA T T AAAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T CCCAAA T A T T TGA T C TGGCAA T A TGA TGGGCCC
GGA T A TGCGT T T CCGAGT AAAGT A T - AA T T T T AAAAA T T AAAAAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T CCCAAA T A T T TGA T C TGGCAA T A TGA TGGGCCC
AA T T AACCA T T C T AGAACAGGCAA T - T T T A TGAAGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
AA T T AACCA T T C T AGAACAGGCAA T - T T T A TGAAGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T CGA T CCAGGA T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
- - - - - - - - - - - T T A T AACAGACAGT - T ACGCAAAAAAA T - - AAAGC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGC TG - A T AAC T T C - - - - - - - - - - -
TGC T A T CCGT CCCC TGT CGGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T CGCC - - - - - CC T T T AAA T AAGT AGT TGAACGGCACCGGCAGT AG
T AA T AC T TGAC TGT AA T CAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T CGCC - - - - - CC T T T AAA T AAGT AGT TGAACGGCACCGGCAGT AG
T AGTGGTGAGAAAC T A T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T TGAA - - - - - - - - - - - - - - -
CGC TGGT TGCCGGAAAGCAGAAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGT T T CGAAAAA T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAGT T T A T T T T ACAGCGAAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGC T ACAGGA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGCGC TGCA T T T T T TGAAAAACACCC - GT AAC T CCGAAACGGT AAC
CAC TGT T CAAACGGTGGT T AA T A T A - T A T A T CAACAG - - - - - GT AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
T AA T A T T AGA T T AGAGC T TGT AA TG - - AAGT T CA T AA - - - - - AAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA T CA T A TGGT C T T T TGT AGT AC T C - - - C T AAA T ACCA T A T TGT T T T
T AA T A T T AGA T T AGAGC T TGT AA TG - - AAGT T CA T AA - - - - - AAA T T T C TGGGCAACCC TGT A T A T TGTGT T AA T T AA T A T AC TGAA T AA T AGGGAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGA T CA T A TGGT C T T T TGT AGT AC T C - - - C T AAA T ACCA T A T TGT T T T
CAC TGT T CAAACGGTGGT T AA T A T A - T A T A T CAACAG - - - - - GT AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGTGTGT A T CCCACGGACGCGT T AAC T T CGCGAA T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
AAC T A T T T T A T A T A TGGT T AGGT T A - T CGA TGA T AAAA T - - T A T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
AAC T A T T T T A T A T A TGGT T AGGT T A - T CGA TGA T AAAA T - - T A T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC
- - - - - - - - GT T CGA T AAGAAGGGA T - T T - - CGAAA T TGT - - AAGAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T CGC TGTGT A T CCCACAGGACGCGG - T T AAC T T CGCGA T CGA T CC





0 2000 4000 6000 8000 10000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_907.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 11672bp; fragments: 3884; full length: 0 (>=10504.8bp)
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 size: 5764bp; fragments: 1631; full length: 0 (>=5187.6bp)
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