
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5780
AAACA T CGGCACGAAGGAA T A - - T T T TGA T T AC T T T T AAAC TGAAA T T A T - A T AAA - - AA T A T A - - - - CACA TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AAAA T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - A T T A - AAAG - - - - - - - - - - - A T T A
AAACA T CGGCACGAAGGAA T A - - T T T TGA T T AC T T T T AAAC TGAAA T T A T T A T AAA - - AA T A T A - - - - CACA TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC TGTGT T T CAAGT AA - T A T TGT ACAAGAAAAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC TGTGT T T CAAGT AA - T A T TGT ACAAGAAAAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T ACA T T AA T AAA T T A T A T T A T T AAAAAAAA T T T T C T T T T TGT T AA T T T T AAGAAAA T T A T T T T AA T CGT C T T - - - - - - - - - AGAA TGAAA T A T TG - AGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T T C T T TGT CGTGT CA - - - - - - - AAAA T AAAAA T TGAA T T T T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T T C T T TGT CGTGT CA - - - - - - - AAAA T AAAAA T TGAA T T T T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGAC T T T T AAGCGA
- - - - - - - - T AA T AAGT AAA T - - - T C T CAAGAAAAA T AAAGCAGT A T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T A TGT T AA T AAAC T A T A T T A T T - - - - - AAA T CC T T C T T T CA T T AAC T C T AAAAGGA - T T T T T AAAA T AAC T - - T AAA T T AAAAAAAAAAA T A T T A T A T T A
- - - - - - - - T AA T AAGT AAA T - - - T C T CAAGAAAAA T AAAGCAGT A T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC T T CGT TGTGGA T AA - - - - - - - AGCAAGAA T CC T AA T T T T T AGT CA T T A T AAA T T AA T A T AA T CGC T AGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC T T CGT TGTGGA T AA - - - - - - - AGCAAGAA T CC T AA T T T T T AGT CA T T A T AAA T T AA T A T AA T CGC T AGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T A T A T T AA T AAAA TGT A T T A T T AAAAAA - A T - - - - AC T T T A T T AA T T T T AAAAAAA T T A T T T T AAA T AGT T T A T AAA T T AAAAAA - - - - - T A T T A - A T T A
CAAA T T - - T TGT AAA T AAA T AACC T AGT A T AAAAAACAAGTGA T AC T T A T CA TGAA T T A - - - - - - - - - - - T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T T - - T TGT AAA T AAA T AACC T AGT A T AAAAAACAAGTGA T AC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T ACA T T AA T AAAA T A TGT T A T T AACAAAAA T T T T T TGT T T A T T AAA T T T AAAAAA - - T A T T T CAAACA T C T CC T AAGT TGAAAAAC - - - - CA T T A T A T T A
AAAAA TGGT TGT AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T A T AA T T A T T T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA TGGT TGT AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T A T AA T T A T T T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T T T A T T AA T AAGA T A T A T T A T T AACAAAGACC T T T T T T T T AAAA - - - - - - GAAAAA T AA T T C TGAA T A T C T T A T AAA T - - - GGAA T AA - - CAC T A - A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAGAAA T T AAAA - - - - - T A T T T
- - - - - - - - T TGCGAAAAA T TGT T T T AAAAAAAAAA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T A T A T T CA TGAGA T A T A T T A T T AAAAGAAC T T T T T T T T C T A T T AA T T T T A - - AAAA - T T T T T T CAA - - - - - - AGAAA T T AAGAGA T T AGA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T TGCGAAAAA T TGT T T T AAAAAAAAAA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACA TGT T T T T TGAGACA - - - - CCC TGT A T AAA T AGT T T A T ACC T A T T A T T C T AAA T T AA T - - - - T T AA T AGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA T T AC T T T - - - T A T CA T A T AAA T T AAAA T A T AA - - - A T T A T A T T A
T CA T T T T C T A T CGAA TGA - - - - AGT AAAAAAAA T A T CGAGTGT - - AC T A T - - - AAA T T AC T - - - - T T A T A T T TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACA TGT T T T T TGAGACA - - - - CCC TGT A T AAA T AGT T T A T ACC T A T T A T T C T AAA T T AA T - - - - T T AA T AGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T T C T A T CGAA TGA - - - - AGT AAAAAAAA T A T CGAGTGT - - AC T A T - - - AAA T T AC T - - - - T T A T A T T TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - TGT - - - AAGAAAA T A TGT T AA T AAAGAAAA T T T T T T T T T T A T T AGT T T T A - - T AAAA T A T T A T AAA T T T T T CA T AAA T TGA - - - - - - - - - T AGCA TGT TG
T AGT T A T T T T T AGA T C T A - - A T T T T CAGGT AGA TGGT CGACAACA T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - GGCCGAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T A T T T T T AGA T C T A - - A T T T T CAGGT AGA TGGT CGACAACA T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - GGCCGAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGA TGACA T AA T AAAC - - - - - - - - - -
CAGA T C TGT T A TGCACAG - T T CAACAGCACA T AAGCCAGACGCA T AGTGC T A T AAA T T AA T CAAAAAACAAGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGCCCC T T AA TGACGT CAA T A T T C TGCAACGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - T A T AC T - - T AAAA TGGA T T AC T AAAA T AA TGT T A T T T T T T T T T AGT T T T AAA T AAA T T A T T T T AGA - - - - - - CGAAGT T AAGAAA T AGAA TGT T A T T T T A
CGCCCC T T AA TGACGT CAA T A T T C TGCAACGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T TGA T AC T T T AAA T T A - - A T AC TGT T A T CAA T A T T T A T TGGGA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGTGTGT TGGCACCAC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T T T A T T T TGT A T AA T T C T A T T A T AGAGCAGA TGAA T T AA T AGCAAC - - T T AAC T AAA T CACA T AA T AGTGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAAAA T ACAACGAAA T A - - A T T A T T AAAC TGACA T AAAGTGT CAAA T T C - - - - AC T T A - - - - - - T T AC T T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAAAA T ACAACGAAA T A - - A T T A T T AAAC TGACA T AAAGTGT CAAA T T C - - - - AC T T A - - - - - - T T AC T T A TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T AA T A T T T T AAAC T A - - - - A T CAAAAAA T T AC T T T AGT T AGGGT C T T - - - - GAAAAA T - - - - T AAC T AA TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T AA T A T T T T AAAC T A - - - - A T CAAAAAA T T AC T T T AGT T AGGGT C T T - - - - GAAAAA T - - - - T AAC T AA TGT TGGCACCCC TGGTGT T C T C T AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_185.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 5780bp; fragments: 109; full length: 9 (>=5202bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5780 bp
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 size: 7078bp; fragments: 109; full length: 0 (>=6370.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_185
 size: 297bp; fragments: 47; full length: 38 (>=267.3bp)
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