
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6247
- - - - - - - - - - AGAA - - - CCC TGAAGAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGGCGC - - - - - - - - - - CGA T CA T AAA T T AA T A T T T - - T T T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AGAA - - - CCC TGAAGAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGGCGC - - - - - - - - - - CGA T CA T AAA T T AA T A T T T - - T T T - AAAAAA T T T AAACAA T T AA T AAACA T AA T T A T TGT T T T T T T C T T T T T A T - GA T C T T A TGA T A T T AA T T T AA T T T T
- - - - - - - - - CAGA T T T - - - - - - - - - - T T T CAA T T AACGCAAC - - - - - - - - TGGTGAAA T AAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - CAGA T T T - - - - - - - - - - T T T CAA T T AACGCAAC - - - - - - - - TGGTGAAA T AAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CC T AACACAGAA T T - CC TGAGAGGT T T CAAGGCGGGCGGC - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGA TG - - - - AGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAAC T CACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - T T - - - - - T AAAAAC T - T AAA TGA T T AAAAAGCAAAAA T A T T T T T - - - - T T T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGA TG - - - - AGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAAC T CACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T - - - - - - - GAA T T AC T T T AACGGC T T T AA T T A T TGT AGC - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T - - - - - - - GAA T T AC T T T AACGGC T T T AA T T A T TGT AGC - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - TGAC T A T AAAC T AGT A T T T AGT T T - AAAAAA T T CAAA T AA T T AAAAAACAAAA T T A T T AC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CC T AACA T AGAA T T - CC TGAGAGGT T T CAAGGCGGGCGGC - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - TGAC T A T AAAC T AGT A T T T AGT T T - AAAAAA T T CAAA T AA T T AAAAAACAAAA T T A T T AC T T T T T C T T T T T T A T AAA T T T T T TGACA T TGA T T T A - T T - T
C T T T - - A T T T AAAAC T - ACCGGCAGC T T T CGA T T AA T A T CGT - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C TG - - - - - - - - - - - - - T T A T AGGT T T T AA T A T T AGT AGA - ACA TGAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T T T AGT T T T AAAAAA T T T AAA T AA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C TG - - - - - - - - - - - - - T T A T AGGT T T T AA T A T T AGT AGA - ACA TGAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T T T AGT T T T AAAAAA T T T AAA T AA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T AA T ACGTGAC T AACAGAAAAA T T A T AA T T AA T A TGAA TGT A T A - T TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T AA T ACGTGAC T AACAGAAAAA T T A T AA T T AA T A TGAA TGT A T A - T TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CAGGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CAGGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A TGA T T T T T T TGT A T T T AGT AA T T T - - - - - - - - - - - - T T A - T T T T
T T T T - - A T ACA - - - - - - GGAACAAGA T T A T AA - - - - - - - - - - TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T AGACGC - - - - - - - - - - CGAC T A T AAA T T AA TGT A T AGT T T C T T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGT T T T T - - - - - - - GT A - - T T A T T TGA T A T T - - - T T AA T T T -
T T T T - - A T ACA - - - - - - GGAACAAGA T T A T AA - - - - - - - - - - TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T AGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T A - - - - - - - - - - - AA T A T AGGA T T TGAAGT C T T T T T A T T A T A T - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T A - - - - - - - - - - - AA T A T AGGA T T TGAAGT C T T T T T A T T A T A T - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T TGT T CCC T - - - - - - - A T AAA - - - T T T - - - - - - AA T T T - AC T T T
C TGC - - A T T CAGAA T T AAC TGT AAGGT T T AAGTGT AA T AAAC T A T A T AAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACAGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGC - - A T T CAGAA T T AAC TGT AAGGT T T AAGTGT AA T AAAC T A T A T AAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACAGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A - T A T C T AGT T T T AAAAAA T T T AAAC - - - - AAAAAACAGAA T - A T T A T T T T T C T T T T C T T A T - GC T T T T T T AA T A T AAA T C T CA T T T T
GT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAA - - - - - - - - - - - T T A T T CAAA T T T ACA T AGAA T CAGT T A T A T AAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - CGAC T A T AAA T - AA T - - - - AGC - - TGCAAGAA T T AAA T AA T T AGT AAACAAAA T T T T T A T T T T C T T T T A T C T A T AAA T T T T T TGA T AC T AA T T T A - C T T T
TGGCAA - - - - - - - - - - - T T A T T CAAA T T T ACA T AGAA T CAGT T A T A T AAA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T - - - - - CAAAA T CACCAAAAAGGT CGT AA T T AGT T - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - CGAC TGGGAA T T AA T A T AA - - - - - T AAACAA T T CAAA T A T T T AAAAAACAAA T C T A T T C T T T T T T T T T A T T T A T AAAA T T T T TGAAA T T AA T T CAA T T T A
CA T T - - - - - CAAAA T CACCAAAAAGGT CGT AA T T AGT T - - - - - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGC TGT AAA T T AA T A T T T T A T T TGAAAAA - - T T A - A T AA T T AGAAGA T AAAA T T A T T A T T T T T T T T T A T T T C T AAA T T T - - - GA T A T T - - - T T AGT C T T
CGT T CA - - - - - - - - - - - AGA T AAGAGA T T T AAA TGA T C TGT T T ACA - - AA TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A - - - - - - - - - - - CCGT AAAGGT T C T T AC T AACC T CGT - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A - - - - - - - - - - - CCGT AAAGGT T C T T AC T AACC T CGT - - - - - - - - TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T AGAAACC T T AA TGT T AGGGAA T A T A T A T T TGGTGAAA T AAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAA - - - - - - - - - - - - T T T T CAAA T T T ACA T AGAA T CAGT T A T A T A - A TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC - T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - CGAC T A T AAA T - AA T - - - - AGC - - TGCAAGAA T T AAA T AA T T AGT AAACAAAA T T T T T A T T T T C T T T T A T C T A T AAA T T T T T TGA T AC T AA T T T A - C T T T
TGGCAA - - - - - - - - - - - - T T T T CAAA T T T ACA T AGAA T CAGT T A T A T A - A TGGTGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC - T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCA T CAA T T T T T T TGGG - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T T T AC T T CC T CC T TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCA T CAA T T T T T T TGGG - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T T T AC T T CC T CC T TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T C - - - AAGAA - - - TGA T ACAAA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T T A - - - - AGAA T T AA T ACAAAAA T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T T A - - - - AGAA T T AA T ACAAAAA T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGAA T AAAAACGCACAACGGCAACGT CGC T T CA T T T CC T TGTGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

TE: ltr_1_family_402.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: 6247bp; fragments: 123; full length: 18 (>=5622.3bp)
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After TEtrimmer 6247 bp
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TE: ltr_1_family_402.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_se.fa
 size: 7534bp; fragments: 123; full length: 0 (>=6780.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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