
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6801
GA T T C T - - - - - CA T T T CA T A T AAAAA T TGGAGC T C T A - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAC T T - - - - - - - T A T A T AAA TGT T T - T T A TGT A T TGGAAGGGGGAC TGT AGT
- A T T T TGGA T T T A T T TGAAAAACGGT AAAGAGA T AA T - T T T T AAAAAAC T TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACA T - AA T ACAGAA T AA T C T T T C T - T AAGA T T CGACGACA T T TGGCGT AGT
GA T AA T TGGAGC T A T T AAGT AA T T A T A - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGT A - AA T AC - - - AC T AGT TGA T T A T CA T T AA T A T TGCAAA T AA T T A T A T T
- GT CAGAGCCCGAC T TGAAA T AGGC T T T CGT C T C T T T T - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACA T - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAAA TGT T T T T CA T CGAAAAA T A T T T C
- A T ACCGGGTGCA T C T CAAAAGTGGC T CA T CCC T A T - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC
- GT T TGA T A T CAA T T TGT AGGT T T T TGGGGT CGACAA T - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT CCAACAGGACAC T T AC T A T
- - - - - - - - - - - - A T T T T AAA T AAA T AAAGT T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAA T - AAA T A T - T AA T T T T T T A T T T - ACA T TGT T CAGAAAAGCAA T T C T AA T
- A T T T T AA T TGAGAACCGT ACAAAGAGT AGGT A TGTGT A T T T AA - - - - T T TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAAA - T T A T A TGT T AA T CC TGA T T T - A T A T A T AC T AACGT ACCAA T T C T CGT
- AGCC T T T A T AGAC T T AGAGAAGGC T T T CGAC T CGA T T A T TGAAGAAA - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA TGA T A T A T AAAACAACCCCAGA
GC T AC T ACGT A T T T T TGGAACGAAAA T AAGT T CA T TG - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGA - - - - CA T A T AAGTGC T TGGT T A T CAAAC T T T AGAAAAA T AAACACA T T
- GCCCC TGGTGGAA T AAAACAAAGAAA T T T C T AA T T T - - - - - - - AAA T - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CA - - - GAA T A T - GAA T T AA T T AA T T - ACA T A T T T T CCGT AA T T ACC T T T A T T
- A T T T AGA T T AAAGC TGCAAAAA T T AGT T T AAAGCAA T - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGA - TGAC TGCAAGT CGT T T A T T AAACAA T T A T CA T AA TGT CAGT CA T T A T
GAA T T T C T T T AAA T T T CAA T A T A T T T T T T T C T AGTGGCA T T T AC - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGA - - AA TGT - - - - - - - - - - - T T T AGCC T C T A T T T AAA T T AAAA T T AAAGT
- AA T T T AAGT CAA T T T T AAAAAA T T A TGAAGT AGACA - AC T T AGGCAAC T TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAC T - T AA T A T - T AA T T ACCAGT T T A TGGT T CA T A T AAACGA TGGC T CGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAA T - - AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AACGT TGCACAA T TGC T AGGAGAA T T T A TGT AGA TGG - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGGT - - - - - - - T AA T T T T C TGT T T - - - - T T T T TGTGAAAGT CGAA T AC TGT
- A T A T A T T T T ACA T T T T ACCCAA T A T T TGAA T A T TGT - - - - - - - AAAA - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T TGC TGCA T T
- A T AC T T TGAAGAGT T TGAACGAA T AGGT AGT A T T T T - - - - - - - AGAAC T TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAC T T - GT T A T - - AACCAAA T A T CCAAC T T T T T T A T A T A T AAAGAA TGAGGT
- AA T T AGAAAGC T T T TGCAAAA - - - - - A T TGCAGGAA T - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CA - - - - A T T C T AC TGGGGGT T A T T AAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T
AACCC T CGT T CCA T T TGAAAAAA T TGAGA T A TGA T T A T A T T T AAAAAACA TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T A T T
- A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T AC T T T C T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT T T AAGT T T T AA T TGT AAAGAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AAACAGT - - - - - - - - - AA T T AC T T T A T TGTGT A T T T AA TGAA T AC T AGC T T C T C T
- - - - CA T AAAGT T T T T TGAAAAAAA T T A T T AA T C TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAA T - T AAAA T A T AA T T T A T CA T T T AA T AAC T A T C T AGT CAACA T T T T T A T T
GA T T T T T C T CACAA T T AAAA T AAC T AGT A - ACA T A T C - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T CCGCCAGCAGA T AC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - AC T AACGT T CCAAGGAGCGT CAGAGGAA T T AAGCCA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - AC T AACGT T CCAAGGAGCGT CAGAGGAA T T AAGCCA T T
CA T T T AAGA T C T AC T T AACGAAACAA T A T T T T AAC T A - A T T T AAAAAA - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACAA - AA T A T - T AA T TGT ACA T ACGTGACGA T T T AAGAAAA TGAAAA T CGT
GA T CAAAA T T AAA T CCACC T AACA T T T AGC T T TGT T T T - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CAGT - - - - - - - A TGT T T AGT T T T T T - T T A T T T TGT T AGTGT AAGGT T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGGAAAC T C T CAAAA T A T A T T T AA T T T T A T C T C T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAA TGTGTGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T T T C T CGAGT T T A T T ACAA T CA T T T C T T T A T T T CC T T T C T AA T CACC T T AACA T - T AAGTGCC TGT T T - T CA TGCC T - - - - - - - GTGAA TGT A T T
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TE: ltr_1_family_1006.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 6801bp; fragments: 322; full length: 47 (>=6120.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6801 bp
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TE: ltr_1_family_1006.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7101bp; fragments: 322; full length: 43 (>=6390.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1006

 size: 5990bp; fragments: 160; full length: 50 (>=5391bp)
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Dotplot
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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