
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6434
AAAAAAAGG - - AAA TGAAAACAGT C TGT T AAGAA T A T T T T T A T A - - AAA 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAA T T - A T AAA T T AAAAA T T T T T AAC T A T T AA T A - - - - - - T C TGC T CAGA
CAAGAGTGT T - CAACAGCGT C T C T T T C T CGAGAAAAA T T A T T T A T TGCAA - - - - - - - - - - - - GT T T TG - - - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T TGT T - AACAA T CAAA T T T T AA T T T A T A T CAA T AAAGT T A T AACCCCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - AC T ACCCGT T T C T CGAAA - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACGA TG - - - - AA T CAAAAC T T T T AGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGA T T T T CAGAA T AACA T T C TGT T T T CAAGCAAGT T T T T A T 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 - - - - - - - - - - CACCCGAGA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T ACA T AACGAC T A T AC T T TGCC T AA T A T CAGTGGT CA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - TGAAC - - - AC T TGT T T T T T AGGT - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAC T AC T - AA T AACCAAA - - - - - - - - - - - - ACAA T AA T CA - - - - - - - - - - - -
T AAA T CAACG - - - - - AGCA T T - - - - - - - - - AAAAAA T A T A T C - - - - - CA 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACCA T T - - - - - T T CAAACC T T C T T T AACA T CAA T AGGT T TGT C T T T C T CGA
GCAGAGGCCC T CAGT CAAAA T T C T T CA T AGGGC T A TGCGA T A - - - GA 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 T T T CAC T T T AAAA T A T TGA T AAA T A - - AGT A T T A T A T A T T T T AAAAA
C T T A T T AC T T T T AGT A T T T T T AA T T T AC TGAAAC T T T CAAC T AA T ACA 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 TGAAGAGGACCACAACACA T T T T T A T T AAGGT A T A T T AA T T T AAAC T AA T A T ACA T AA T A T T TGAAA
T CCAGGAACGT T AC T TGT A TGT CCA T C T C T AA T T T T T CCA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAAAA TG - CGA TGTGT T T T A T CAGT AAAGTGC T C T AA T A - - - AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T T - A T A T AACAAA T AA T A - - - - - - - T T AGT A T AGAAAAAC TGAAAAA
T TGCAA TGT T CC TGTGTGAA T T T T T C T CGGA T T T C T T T T T T 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 ACAGAGCAA T AA T A T A T CAA T AA - - - T T AAA T T C T CCAC T T T T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T A T A TGA T CGAA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T AGT T AAAGC TGAAAAAGTGT CGG - CA TGCA T A TGGGT A T T T T T C T AAA
GAGA T AAACGT T T A T AGCAACC T T T AA - - AAAAAA T T AAA T T T A - - GT 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGT AC T - - - - CA T TGA T T CC T CA T CAA TGCC T A T AAACA TGGGT A TGGAAA
T A TGAAAGTG - CGAC T T AGA T T T CC T CCGGAAACA T ACCAC T - - - AA 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 CG - GA T T AC T AAAAC T T CA T AAA T A T AAA T ACA T A T AA T A T TGAAAG
A T AAA T AGAC - CAA T CACAACC T T T CA T T AAAA T T A T T AA TG - - - GGCAC 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT A T T AAA
A T AAAAA T TG - TGA T A T T T AAAAAA T T TGAGA T T T T T T AA T T T A 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGACA T TG - - - - - GGT A T CCGT T T T T T T AC T CCA T CCACA T ACAA 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 AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA TGA T AGT TGT TGGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T AGC T AAA T T T C T TGC T ACAG - - - - - - - - AGC T T ACA TGA T T T C T AAAA
CAAACAA T T C T AAGT ACGT AGAC T T TGT A T AAC TGT C TGT T A 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 CAAGGAA T A T ACAGT T ACAA - - - T TGA T A T A T C - - - - - - - - - - - -
T AGAACAA TGT TGGCGAAA T AGC T T TGTGAAGT T T T T ACA T T T A T ACC 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 AAA T CCAAAGA T ACACAAA
T T AGAA T A T A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A 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 TGAAGAGGACCACAACAA T ACAAAA T AA T TGA T AAGT A T T T A - - - T AGA T ACACA - - - - - - - - - - - -
GT AAAAA T CGT CAA T ACA TGT CA T TGACAAAGAA T AAAAA TG - - - CCAAGTGT 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 TGAAGAGGACCACAACACAAGT T T AGT T ACAAAAAA T AGT T A - - - T TGGGT A T T AACGT T T T T A T AA
C T AAAAA T C - - CAGT CAA TGT T C T T T ACACAAA T T TGCCACG - - - AAAAGTGT 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 ACAACAA - - - - - GACAC T T AAA T AA T AA TG - - - - T AAAAA T ACAACA T T T C T AAAA
CAAAACAC TGACA T T A T T T T AC T T CA T TGAAAGT T TGT AAAA T A T TGCCGTGT 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 TGAAGAGGACCACAACAGCCGC - GACC T C T ACA TGT T AACGG - - - - - - - - - - - - - AAGAAGCAAAAA
A T CGAAAA T T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT 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 T - AGAAACCAGA TGC T CCCGA - - - T CGA T AAAAG - - - - - - - - - - - -
T T AAA T ACCA - - - - - - - - - - - - A T CCGT CGGCA T T TGT AGCG - - - AAA 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 TGAAGAGGACCACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - AGAGT TGGAC T T T T AGGAAG
GT TGGT AA T A - - - - - - T T T T T T A T T T AAGGAAA T A TGT T AGA - - - 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 ACA T A T T T T T CGGGTGT T A T C TG - - - T A T A T T T T CA TGAC T TGT TGGT
T T AGA T T CCA T T A T T T AAAA T AA T A TGCAAAAA T A T AA TGT A - - - AA 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 A - - AGT T TGT A - - - - - - - - - - - -
ACAGC T A T T A T CAGC TGCGT T T CAGT A T AAAGT A T T T AAA T A T T T 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 TGAAGAGGACCACAACAGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAA T AGT A - - - - - - - - CA T TGT T T C T T CAAAAGAAACACA - - - - - - - - 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 TGAAGAGGACCACAACAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGGAGG
T CGGT AGT T A - CAA TGGAACCAGT AC TGGGAAAA T T T T CAGGAA T AC 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 CCC - A T TGA T AACA T ACCAAGAA - - - T TGAGAAA T A - - - - - - - - - - - -
GT AGAAAA T C - - - - - T A T A T T T T T T CAC T CGGT AGT T T T A T A - - - AAAAGTGT 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 AACAGT T AAAACACA TGT AAAA T CAAAA T CCAAAAAC T T CCAGA
AAAA TGAAA - - - - - - AGCACACA T T T T - - ACC T AAA T A T T T T T A - - ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A - - - - - - - A T T AAAA TGT CA T CAA TGT CAA TGGGAAAACGAA TGCAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACCC T T T AAGT ACGA T A T CA T T A T T T A T A T T AGT A T A T AAAA T T T T AGACG
- - - - - - - - - - - GAACGGT AC TGGT T T T TGA TGAGACCGT C - - T A T TGAGT 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 - - - - - - - - - - CACCCGAAA - - - CCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGAGT T - A T ACAACAGT TGA T AGT AAA T C T CAGT AGA T ACA TGA T T C T AA T
GT AAA T T T T A - - - - - - - - - - TGC T C T ACAAGAA T CCGCGA TG - - - AA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T T T T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T A T T T T AA T C T CAAA TGA T AGT T - - - - - T AGA T T T T A TGA T C T T AAAAA
T T AGAAAA TG - CGA TGTGT T T T A T CAGT AAAGTGC T C T AA T A - - - AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T CAC - - AGGT T AGGGT T T T CGGAAC - - - T T AGT A T CA TGGAAC T TGT - - -
T T AGAAAA TG - CGA TGTGT T T T A T CAGT AAAGTGC T C T AA T A - - - AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA TG - AAA T T AAAAAAA T T ACACA - - - T T A T CA T CA T AAAAC T CA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T TGGAA TGT T AGGCA T C T AAAA - - - CCGA TGT AGGAA T CCA T CC T AA
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TE: ltr_1_family_982.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6434bp; fragments: 1129; full length: 0 (>=5790.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6434 bp
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 size: 6738bp; fragments: 1126; full length: 0 (>=6064.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_982
 size: 6170bp; fragments: 2962; full length: 0 (>=5553bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 6170 bp
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