
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6459
A T AA T - - A T AA T AGGT A T A T CCGT T T T A T C T - - - - - - - - - - - - A T AA T AC TGT TGCGGACCGGTGTGGAC T CGA T C T AACC T AAC T A T A T AGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACA T A - - - - - CGA TGGC TG - A T - - T T A T A T AC T T T ACA T T T T T T ACA T T A
- - - - - A T T TGT CGA T A T AGT T CGT T T A T T T CAA T - - - T AAA TGT T AA T A T TGT TGCGGACCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGT CCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A T - - - - - C T ACA T CAAGA TGA T TGT A TGTGT A T T AGCACAAC T AC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGAA T T A T TGA T AA T AA T - - - - A TGTGTGT T T T T CGGA TGA TGT AC T T
GT AC T A TGT C T CCACCAA T CACGT T T CAGA T AA - - - - - - - - - - T T CA T A T TGT TGCGGACCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGT CCCGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC - - T A - T CGCGTGAA TGAAAA TGCAAAAA T T ACACCA - - - - - - T AA
- - - - - - - CGA T T AAAA T ACCC T A T C T T A TGT - - - - - - - - - - - - CAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGGT A T T T - - - - - - CA T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A T T T A TGGGAA TGT T T CAC T T T ACA T AA - - - - - - - - - - GAAA T A T TGT TGCGGGCCGGTGCGGAC T CGAC T T AA T C T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T T - - - - - A T A T T C TGA T AAA - T CC T AAAA T T T T TGT AA T T T TGC T CC
GTGC T A T A T ACCAGT AAAC T A T T T T T TGT T T AAAACA - - - - - - - - - A T A T TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TG - - - - - - - - CA T AGA T A - AAA - CCGT CAAAA T T T T AGGT CGGAAA T T A
- - - - - - - GT AAC T AAA T AC TGTGA T A T AGAC T AAA - - - - - - - - GTGA T AC TGT TGCGGACCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGT CCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T AA - - - - - TGA T ACAAAAACAA T C T T ACC T T T T ACACACGGGAAC T CC
- - - - - - - GCA T T CACAAAA T T T A T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - A T T A T A T TGT TGCGGACCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGT CCCGCAC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGAAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT - - - - - - T T A T T C T AA - AA - - T C T TGGGA T T T T T AGGT TGGGAAAAA
- - - - - - - GCA T T CAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGTGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AAGC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AAAAAACGT AAA T T A T - - - - - - - - - - GAGC T AA T A T A T T T T ACAC T T TGCC T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AC T - - - - - T T AAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - ACGT A T AGGAAC T ACGT A T AGAAAAG - - - - - - - GT A T AGA T A T TGT TGCGGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AGT - - - - - T T A T A T TGG - - - - - T ACCGCGT CA T T CA T AAAGGA T T T CA
- - - - - CCAGC T T AAAAAAAC T TGCA T AGT ACAAAGAGT AAAACA T T A T A T TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT A - - - - - T T A T A T A T A - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAC T A T CA T A T AACGAGGC T T C TGT TGCGTG - - - - - - - - GT A T A T A T AC TGT TGCGGACCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACGAA - - - - - T T T T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T AA T AGT AGA T T AAAAC T T AA TG - - AAAA T AA - - - A T A T AAGTGT TGCGGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T TGT A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T AAGAA T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AA T T T T A T AAAACGC T AAC T A
- - - - - - - T T T T TGGAACACCC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T AA T - - - - - GAA T A T T AA TGAAACCA T AAACC T T C T A T CGTGC T C T CCA
- - - - - A T A T AACAACA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC TGT TGCGGACCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T AAC T A T A TGT CCCGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T T CGCACA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGAAACCAAC T AAAAACGT AACAA T A T T A T - - T A T T CGAA T T AA TGT AAA T A T ACAAAC TGGA T AAA T T T T C T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T T A - - - - - T CAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A TGT CAAA TGACCACGT A T T ACCA TGACGA - - - - - - AA T A T AA TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - - - A T AAAAA - AAA - T T A TGT A T A T T T T ACGC T - - - T ACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AAAAGT ACC T - - - AA T - - A T T T TGG - AAA - T AAAAAAAA T ACCAA T T T TGACGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACA T C TGGCA T T A T A T A T T CCG
AGGA T - - A T A T T AAA T T T T CA TGCAA T A T T T T A - - - - - - - - - - A T AA T A T TGT TGCGGACCGGTGAGGAC T CGACC T AACC T AAC T A T A T AGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT T - - - - - GT A T AA T AG - AAA - T CA TGCAA T A T ACA T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGA T T T T T T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACA T T T A T T A T A T TGA T AA T AA
- - - - - - - C T T AACAAAAA T C T T T T T T AACA T - - - - - - T AA - - - AAAA T AA TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AA T AA T T T T T T CA T AA T AC T AAAA T AA T AAAA T AAACA T AA TGGC T C T T T
GT - - - - - T T CC T AAAA T A T T T TGA T T AAAAG - - - - - - - - - - - - AAAA T A T TGT TGCGGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT A - T TGA T CACGTGAC - AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T AACACAA T A T T T T A T A T - - - - - - - AAAA T AA - - - T T A T T A T TGT TGCGGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T A T A T T A T C T ACAA T AA - AAA - - AAAA TGTGCC T T A T A - - - - - A T T T T
- - - - - - TGT CC TGA TGAAC T T CCAA T CGAGCAAAAA T T AAGT AAA TGT T A TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGGGCA T T A T ACCAAGGA T TGGT
GT AC TGCA T TGCAAA T T AA TGCAA T T AA T T CAA T AAAC T A - - - T AAA T A T TGT TGCGGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAGACGT AACAA T A T CAAA T T C T C T A T ACGT A - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AGT A TGT CCGGAA T T T TGTGGAA T A T AA - - - - CAGGT AGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T T A - - - - - C T ACA T T AG - - - - - T T T AACACCC T A T ACA T T CCC T T CAG
GT AC T - - GC T A TGGAAAA T T T TGT A T T T C T AAAAAAA T AAGT AAAA T T AA TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGCA T C T C T CA T AGCAA T A T T A T
- - - - - - - T CCGTGGAC T AC T ACGT A T T T T T T - - AAAA - - - GCA T C T A T AC TGT TGCGAGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T CACAA T A TGGCCCGCCC T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACGA - A T T A T T CAAAC T T T - AAA - - T T CGGA T A T T T CAAG - - AACCCC T A
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TE: ltr_1_family_1026.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: 6459bp; fragments: 16043; full length: 143 (>=5813.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6459 bp
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TE: ltr_1_family_1026.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6762bp; fragments: 15780; full length: 134 (>=6085.8bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1026
 size: 1893bp; fragments: 11576; full length: 1 (>=1703.7bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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