
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9873
GGGAGAGT T T AA T CCA T C T TGT TGAAAGT T T T AGTGC - - - - - - - - - - - A T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T T T CGAAGGC T - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T AGT - - - ACA T A T AAAA TGAA T AGA T T C T AAA T - AAGT T T ACA T AGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T AGTGGAGAAACAAAA T T T A T CACGA T T AAAAA T - - - - - - T AAAGAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACA T T C T AA TGAA T AGAA TGGT CAACGT T TGACA T C - - - - - - - - - - - - - -
AACA T AA T T - - - - - - - - - - A T T A TGTGAAGACCAAAA - - - - - - - T TGACC TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T - AA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T AA T AAC T T C T AA TGC T ACAGACCC TGAC T T T T TGAGA T T A T TGT T A T C T AGGACC - - - - - - - - - - - - - -
CAA T CAAC TG - AAC T A T TGACGGAAGA T T A T CAAAGGC T AA T T A - - AGT T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGT TGAAA T AA T CGAAAA TGAC T AA T T T TGACGT T T - - - - - - - - - - - - - T
GAAA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCA T TGGT CAGT TGAACGT T T T CC T A TGTGAGAA T - - - - - - - - - - - - - -
GGAGCGT T T T CGTGTGT T TGT C T T TGAGAGGT T T AAA - TGAC T - GAACA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGGGT AAAGAA TGT CC T CC T TGT AAGAGGT - - - - - - - - - - - - - - T
TGAAGGA T - - - AC T T A T T T T T CAAA T A T AA T TGAAAA - - - - - - - - - AGAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AA - AAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T A T C T T C T AA TGC T ACAAGAAGC T - GAAGTGGAA T T TGT T T A TGT T AAAGG - - AGTG - T AAAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACACAGT T T T - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T CGAGAGC T - - - - - - - - - - - - - T
GAAA T T A T T T - - - C T AAAAAC T AAAAAAAA T CAAAAGCA T AC T T AGAC T C TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC T CGC T A T T T TGAC T T A T T T T T T T T AC T T AAAA T T - - - - - - - - AAAAA T
GGAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACC T ACA - - - - - - - - - - - - - A T T TGCCA TGAAAAC T - - - - - - - - - - - - - -
GA T AAAA T T AAA T T T A T ACACAA T T AC T AAC T A T AAC - T AA T T T T CAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T T T C - - - - - - AAAAAC TGT C T CAGT TGT CGA T - - - - - - - - - - - - - - C
TGAAGGA T - - - AC T T A T T T T T CAAA T A T AA T TGAAAA - - - - - - - - - AGAA TGT AGCA T T T - - T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AA - AAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T A T C T T C T AA TGC T ACAAGAAGC T - GAAGTGGAA T T TGT T T A TGT T AAAGG - - AGTG - T AAAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGT T ACAACGC T C T - - - - - - - - - - - - - C T T T T AGT CCGAAA T T - - - - - - - - - - - - - -
GAGACAGA T - - A T AAA T T CA T A T T C T AAACCCAGCAA - T AA T C - AGACA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA TGGCGCCAACGTGGGGCGCCA T T T T T C T AGGG - - - - - - T AGAAAA - -
GAA T TGT T T T - GT T CA T CAACGCAC T AGT A T T T AAG - - T AA T T T CA T AGT TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T C T T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA T AGT A T T A T T TGT AGT AA T AACC T A T ACC T T ACAC T - - - - - - - - - - AGA T
GGGGT AAC T T A - - T T A T A T A T ACAGT T T T T CC T AAACC T AA T A T T T AC T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACCA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T T T T AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC T TGT AAA T T A T AAGGGC TGT A T T TGC T T CCGAC - - - - - - - - - - - - - - -
GAGA T AAA T CAAA T TGT T CGT T AGGCAAA T T T T A T A T - - AA T T - GT AGT T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGT T T CC - - - - - - - - AGA T T AACGCGA T T AAGTGT - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T - AA - AAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACGT A T AAA T AA TGGA T AC T ACCCA T A T CCAAGA T T ACGT T T AA T AGAA T
GGAAAAGT A T AA T ACGT A TGCCAACGAGTGGCCGAA - - TGA T C T - - - - - T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAAA T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA TGT A T - A T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - T AAGC - - - - - - - - - - - - - - T
AAAA T T A T - - - A T A TGTGTGT CAAAAACAGC - AAAAA - T AAC - - GAAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAAA T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T AA T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CAAAC T - - - T TGT A T AAAAA -
GGGGT AAC T T A - - T T A T A T A T ACAGT T T T T CC T AAACC T AA T A T T T AC T T TGT AGCA T T T T T A T T AAAA T T T T ACACCA T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T T T T AAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC T TGT AAA T T A T AAGGGC TGT A T T TGC T T CCGAC - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T TGGC T T A T T A T T T ACA T CGT CC T CAA T TGTGT T C T AA T T - T T A T C T TGT AGT A T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA TGC T ACAGTGAAGTGGAA T TGT T T A TGT T AAAGGA - AGTG - T AAAAAA - -
T A T A T A T A T 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 AA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AA T T T C T AA TGC T ACAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAAAGAA T AGTGTGAGC T A T C T T T AAAAAAAA T - AG - - T T AAAAAAA -
AAAA T AA T A T AA T T CA T AAA T C T C T CCGT A T T AAACAC TGA T T CGGGCGGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CAGACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAAAGAA T AGTGTGAGC T A T C T T T AAAAAAAA T - AG - - T T AAAAAAA -
AGAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT ACA T AAC T TGGACACAGT AC T C T TGT T T AAAACA - - - - - - - - - - - - - -
GGT A T AA T - - - A T C TGCACAAAAC T TGA T A T TGA T A T - CAGC T - T AAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAAA T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T A T T AA T AAAAAA T A T TGACAA T A T T A T TGA - - AGGG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGGT A T CGACGGCAAACA T T ACA T A T A T CAACAGG - - - TGT T AAA T AGG -
AGCA TGACC TGA T T T AA T CA T T CAA T T T AA T - - - - - - - GAA T T TGGGT T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - CC T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT T T T T T AC T A T TGA T T T T T A T T T T AA T CAAAAA T T - - - - AC T AAAAGA -
AAAA T AA T A T AA T T CA T AAA T C T C T CCGT A T T AAACAC TGA T T CGGGCGGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CAGACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAAAAAGAA T AGTGTGAGC T A T C T T T AAAAAAAA T - AG - - T T AAAAAAA -
GACA T - - - - - - - - C TGT ACA T AAGA T AA TGT - - - - - - - - - - - - - C TGT AC TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT ACA T A - - - - - - AGACAC T ACCCGT ACC T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGAC - - - - - C T C TGAA T AGAA TGACA T T CGT A T - - - - - - - T T AAC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAGTGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AA - AAAAACA T T CCA T CA - T T A T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T A T T T T - GT T CA T CAAAAACA TGA TGGTGAAAA - T C T T T - AAAC TGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - - AAAAAAACA T T CCA T CGT T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC TGTGC - - - - - - - - - - - - - A T T T T T ACCAAA T CGT - - - - - - - - - - - - - T
GAAA T AA T - - A - - - - - - - - A T T AAA T A T T A T T AAAAA - - - - - - - T CCAC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAAAA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACACAC TGGT - AAAA TGAAA T A T ACCCCAAGCAAGGGT - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T AAA - - - - - T AA TGCGAGCA T AAAAA T T AAAAA - - - - - - - - - AGC T TGT AGCA T T T T A T T TGAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGC T C T AAA T AAGT CAAGC T A T AAAAAC T T AAAAAA - - - - - T AACGAAA -
GGGA T A T T - - - - T C T T T AAA T A T T T CAAAA T T AAAGC - T AA T A T - - GAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T T ACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAACAAC T CGGA TGGT TGAACAGCCACCACCAAA T CG - - - - - - T T ACAGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAGTGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T AAAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACAGGGAACAGA TGCACACCGT T C TGAGT AACA T C T - - - - - CCAAAAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - C T T A T - AAAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T AGA T CA T T CGT AGA T A T T ACGT T T T T T T AGT T T - - - TGT CAAAAAAA -
GGAA T AGTGGAA T C T C T TGA T TGTGGAACA T TGGGT T T T AA T T T AGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACACAA T T T AAA T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_1059.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: 9873bp; fragments: 2028; full length: 28 (>=8885.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9873 bp
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TE: ltr_1_family_1059.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 10174bp; fragments: 1957; full length: 27 (>=9156.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1059

 size: 4439bp; fragments: 741; full length: 0 (>=3995.1bp)
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