
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6542
T T - - - - - - - - - - - ACCAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T CAC T CAGAAGT T T T A T AAGT T AC T C T T T AA - AACAGT T AAAGCACA T T
GT - - - - - - - - - - - GT T ACAACC - - - - - - - - - - A T AAAAA T TGT AAAAA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - T T AA T T AC T AGT T T T AA - - GT T T AA T T T T AAGT AAA T T T T ACGTGAA T -
A T AG - A T AAA T - AAAAA TGA T T T A T T T T AGAA T T AAAAAGT AAAAAAACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA TGAAA T AAAA - - - - - - - - - ACC TGA T T T A TG - AA T T T T T T AAACAC T C T
GT T T T A T AAAC T AAAAACA T CAC TGGT ACGAAC T T AAAAA T A T - AAGT TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - C TGA T CAA T T A TGA T T TG - - T T CGGCCA T A T - TGCA T T CA T ACCAAA T -
AA T C - A - - - A T - AGGAAAAAAC T C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - A T A T TGTGAA T A T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T T ACAGCGAGA -
A T CA - C - - - - - - AGT CGAAA T T T A T AC T CGAAGA TGGAA T AAAAGCC T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACACAA T T T AGAA T A T T T TG - - T T T T AGGT AA T - T AAACA TGT AAC TGA - -
ACGC - - - GAA T - AACGGT AACA T A T A T CGA - - - - - - - - - - - - - T T T T CAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - T CACCA T T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - TGACC T T CAGACAGC T -
GT C - - - - - - - - - AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - AA T CCAGGAA T AC TGT AAA T T CAAAA T TGAAA TGAGC T AAAACAA T C -
AA - - - - - - - - - - - A T AA T CAGAAA T T - - - - - - C T AAAAAA T AA T T C T AAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - AA T CAGGAA T T C T AA - AA T T AAAAA T AAAGGAAA T T CAAAAAAGT A -
A T CC - - - - - - - T TGA T A T A T CA T T T A T T TGT AGT T A TGAA T AA T TGA T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACA - - - - - - - - - - - A T A T T T T AAAC T AGA T T T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - GC T A T T T C T TGT T T CCGT AA T AAA TGGT ACAGCA T AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T AC TGT AGGA TG - - - C T AGG - A T T CGGAA T A T T - T AGT T C T CAACCCA T A T
GT - - - - - - - - - - - A T AA T T ACCAGC T T T T AAAACAAAAAGT A T A T T AGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - T ACAGT ACGAAAA T T A T - - A T T TGT T T T T A TGAAAA T T CAAAGT AACA T
GT - - - - - - - - - - - GT TGT T A T T TGTGT TGAAGT T TGT CGA TGT - GC T T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T ACA T TGT C TGC T T - - - - - - - - - - - - C TGT T T T T A - GGAGT C TGA - - - - GCA T
A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T T T T T TGT AAA T A T T ACGAA T T AAAA T T T T TGACA T T CC T CGGT A - - - -
A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T T T T T TGT AAA T A T T ACGAA T T AAAA T T T T TGACA T T CC T CGGT AC - - -
A T C T - - - AAGC - GT T T ACA T T T CA T T T T CG - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAC TGAACAGAGAAGT T A T C - - - - - - - - - - - - - - AAAAGC TGCAGCAA T T -
AC TGCA T AAA T T AA T C TGGA T T ACCC T C TGGT T T TGGTGA T AA - - - - - GA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - GT A T C T TGAA T A T T AAG - ACA T T CC T T CAA - T AAA T AAAGGAC T AA T -
A T C - - - - - - - - - CGCAGAAA T T TGT - - - - - AAGT T AGA TGT C T - CCAA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - T AAACCAC TGAACC T AC T - A T - CAACC T AC T - GGA T T TGT AAGT CGCAC
A T T A T A - - AA T T CAAAA TGAGT T A T T TGGGAA T T T CA TGGTGT T C TGT CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - C TGT CCGT C T - - - - - - - - TGT CCCGT C TGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - T
A T T T T A - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACA - - - - - - - A TGGAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGAAAGA T AAAG -
GC - - - - - - - - - - - AACAAAA T A TGT C T CGAAAAC T AAAGT AA T AACAGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA T A T AAC - AAAA T TGGAAACAGT A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T T T T T AGCGA T A T T AC - - GT T T AA TGT T AA - T AAA T T TGCGGT T AA T -
A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - GTGT T T TGT AAA T A T T ACAAA T T AAAA T T T T T CAAAA T CC T CGGCA - - - -
T T T C - - - - - - - - AGT CAC T T CC TGT T T CACA T T T AAA TGGCAC T T A T T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T TGAA T AGAAA T A T CA T A - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T TGACA T T T T C -
AAC T T A T AAA TGAA T AAAAGC T T A T AA T TGACAAAGGAAAAAA T AAGTGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACGAGGAA T AA T A T A - - - - - - - - - T T T T - TGGA T TGGAAAGCAGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - TGA T T T T TGAAAA T CGC T - GA T CGT C T T T AA - AACACGT T AAA TGGGA -
A T CC - T TGAGT T AAACACAAC T T TGA T A TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C T TGGC T T T T T T A - - T T CGCACC T C T - T AAAC T TGGA T C T A - - -
A T T T T AC T AA T - A T A T AAAA T CCGT A T TGT AAC T ACGGA T T AAAAAGCAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - GAAC T ACG - ACGCGC TGT AAAGT AAA T C T CGGACAGAG -
- - - - - - - - - - - - - GCAA T A T CA T ACA T CGG - - - - - - - - - - - - - AGTGGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - CA T C T T TG - A T C T T T T T T T AA - CAAA T T T TGAAC TGT C -
GT AC - - - - - - - - AAAGAAAACA T A T A T AAA - - ACAAAAAA T AAAAGA T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGGCAACAAGC -
A TGC T ACAAAC TGAAAA T AA T T C - - - - - - - AAA T AGAAGA TGT TGCGT AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA T CGGT CAC TG - - GC T AGC - A T CCGACC T T A T - GAA T T T T CA - - - - - - - A
A T T C - - - - - - - - AAAAACAGC T CACGC T A T CAA T TGAGAA T AA T TGT A T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - GGT T CACG - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T T T T AA T A T T T -
AGCAGA T - AGT T AAAAA TGGCAA T CACGT T AAAA TGGAAA T A T T T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - GGGAAAAAAAA T AAC T T T A - - GCAGGAAGT AAAAAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CC - - - AAA T T AAAAGT ACCC T T TGT TGT AAACAGAGCAAAAGTGAAAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC - T - - - - - - AA T CACA T CCC T CAA T TGG - AA T TGAGGT T AGTGT T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6542bp; fragments: 572; full length: 39 (>=5887.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6542 bp
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TE: ltr_1_family_422.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6844bp; fragments: 572; full length: 38 (>=6159.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_422
 size: 8505bp; fragments: 42074; full length: 1 (>=7654.5bp)
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