
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5691
CA T AGGGC T A TGCGA T A - - - - - - - C T AGGC 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T AGAAAAA T CC T A T TG - - - TGAGCA T T CGAAAC - CACC T AAACGCC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGAAA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T TGC TGAAA T T A T AA T A - - GT CAA T A T T T AAAA T AAA T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T CACA T AAACA T AGCCA T - T T CAAAACA TGT ACA - - - - - - GT T T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCGGAACCGGCCCG - - - - -
AA TGT T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGGCAC 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 TGAAGAGGACCACAACAGCACA T AAA - - AA T T AAA T T T CA T ACAAGAGT T T CAGA T A T T T A T - - - - -
T A T AAC TGT C TGT T A T T ACA - - - CC T AGT T C T AA T AAGGAC T T AGGCA 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 C T AA TG - T T A T A T ACAGT T ACAAGGCCCA TGAAGA T A T T TGAA T T C T
T A T - - - - - - - - - - - - T AGC T A T A T CA T AAAAAAA T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T CAAA T T T T AA T T - - - - -
TGT C - - T A T T T C T T C T A T T AA T A T T T AAA T C T AAC T T T - - - - - - T T C T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAC T AC T AC T T - - - A T A T AAA T AACCAAAAGCAAC TGAGC T A T T CAG - - - - -
CAC T CGGT AGT T T T A T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAGTGT 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 TGAAGAGGACCACAACAAAAGT T A T T - - - - - - - - - C T C T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - -
GA T T T T T T AA T T T T A - - - - - - - - TGTGAAA T AAA T A T AAC T T AA 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 A - - A T A T C T T T T T T T T T C T C T CC T ACCAA T T T T TGGA T T T T
GA T AA - - - TGT A T T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT 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 AA T TGAGAAC - GAAAAC T CC T T CACCAAGCAAAAAAA TGT A TGT A T T T T
T A T TGT T TGT T T ACCGA T AC - - - T T T T TGC T A T AC - - - - - - - - - - - - - A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CA T CCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAACA TGTGT T - - - ACCGACACC T T T T AAAAAAA T CC TGCC T T CCGG - - - - -
GT T T TGT T CGT T CAA T - - - - - - - - - - AGGT T T T A T T T A - - - - T AAACAG - 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 TGAAGAGGACCACAACAACAGT T AA T - - - A T T AGC T T T - - - - - - AGACAAGT T AA T A T T TGGA T A T T
T A T T T T A T A TGGC T T T A T T AA T C T T C - - - - GAAA TGT - - - - - - - T T CGA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T CAAAAC T T T T AGA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAGT TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGAGT T T A T AA - TGT TGA T AAC TGAGACGGAGACAGCACCGCCAGC - - - - -
T A T ACCA T C T CGT CGT AGA T - - AAAAGACC T AAA T ACA - - - - TGAGT AG - 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 TGAAGAGGACCACAACAGT AGC TGT AA T T AA T CAAAGT T T CA T AAGAAA T AGT T C T T T T T A T A T T T T
T A T CCGT C T T ACCCC T AGA T A T A TGC T T AAAAAA T A T A - - - - - - TGCCA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAACC T T C T T T - - - - -
AA T AAGT C T T TGT TGT AAAA - - - - ACGT A T T AAA 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 TGAAGAGGACCACAACAA T A T C T A T C T T CAGAAC T A T T T T - - - - GGACA T A T TGAGA T T TGT AAA T T
CAAGAA T CCGCGA TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 C - - - GT AAACC T T T T CAA - AGT T A TGGT AC T T T T AA TGT - - -
CA T T TGT ACCAGC T C TG - - - - - - - T T ACA T C TGA T A T A - - - - T 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 C T T AA T - - - A T T ACC T T T T T T AA - AGA T ACACAAA T T T T T AAA T 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 TGAAGAGGACCACAACAA T ACA TGAA - - T A T AAGT A T T T A T A T AAAGAGAA T AA T T C T A TGAAGT CC
TGT C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T CGAA T - - - - - - - - - - - - - A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A T CCCCA - - - AAAAA T T AAAGTGAAAAAAGTGAAGT T A T T CAG - - - - -
CGT T AACA T T T C T T T T C T CA T T A T T CAACCC T CACA T A - - - - - - A T ACAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGTGGAC T T T T AAG - - - - -
T A T T CAA T TGT T C T CAGT CAAA T T T - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - GGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T A T T T T A T T T T A T TGAAA T T C - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAG - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGTGAAAC - - - T ACG - - - - -
CGT T T T T T T AC T CCA T CCAC - - - CCC T T A T CCAA T AC - - - - T T AAAA T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T AGGT CC T - - - A T AA TGA T T T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T
AAA T 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T - - - - - - - - T T AAAC T T CA T AA TGT AA TGTGT A T AAA T ACA T A T - - - - -
CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAAAAA T T T A T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAA T T AA T AA T T AAA T A T A T T T T T T AAAAAAA T A T T AAAGT C T AAGT T T T
AA T T TGCC T TGA T CCAAGT CA - - - - - - - - - T AAA T T C - AA T T T AAAGT AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGT AC T CA T T A T T AAAAA T T CC T A T AAAGA TGT T AAAGC T T T T T AA - - - - -
T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T T AGA 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 TGAAGAGGACCACAACAC T ACA T - - - - - - A TGAA T T T C T T CGA - - - - - - AA T TGCCA TGT T CA T - - -
CGT CGGT AGT T A TGCCAA T CA T A TGGAAA T T TGGAACAAA T T CAAAC T CC 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 CCCAA T T A T T AAA T ACC T CAC TGT AGAAGGGAGAAACGT T TGC - - - - -
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TE: ltr_1_family_967.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 5691bp; fragments: 1174; full length: 0 (>=5121.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5691 bp
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TE: ltr_1_family_967.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5992bp; fragments: 1167; full length: 0 (>=5392.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_967

 size: 5069bp; fragments: 307; full length: 1 (>=4562.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5069 bp
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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