
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6632
ACACGG - - - GTGT AGGT CCC T C T AA T T CAGT - - - - - - - - - - - - - A T ACA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAC - - - - C T CC TGAC T T T AGTGAC T T T T C - - - - - T AA - - - - - TGA T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T T T T AACA - - - AGT T - GA T T - AC T A T TGA - - - - - - - - - AA T T T T A T A T A
GAAAC T - - - GC TGT AA T T TGAA T AA T T T T C T - - - - - T T A - T AGT TGA T AC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T - - - - - - - A T CAA T A T - - - - - - CCA - - - - - - - - A T T - - TGAA T T A - - - -
T CAGGGCA - - - - - - CAA T CCA T T T A T T T CACAAAA T T AAGT AGGACCAGGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T TGT T ACACAA T T AC T AGC TGA T C - - A T T ACC T A T T CA - - T AGT T - - GTGT T T A T - - A
GT AC T - - - - GT ACAGGA T A T CCCA T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - GGA T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T - - - - - - - - - T AA T T T AC T T T AC TGT T T AAAGCA T T - AAAA T T CA - - - -
- - - - - - - - - T AA T ACAC T C T T C T T C T T T C T C - - - - - - - - - - - - - T A T C T T TGTGGTGCAACCAAACCAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T - T A - T T T TGAAGCGT AA T AAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - ACC TGT TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA TG - - - - - - - - - CGA T C T - - - - - - CCGT T T AA - - - - - - T AAAAAC TG - - - -
- - - - - - - - - CAGGAAAA TGT T T T AAC T T C T A - - - - - - - - - - - - - AAGA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAG - - T ACGTGAGAAGTGT T T CG - - - - - - - GA T A T T AGT T - - T - - - - - - TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC T - T TGA T AA T T - - - - - - A T T - - - - - T A T A - A - AA T C - - AGAA T CA T AAA
ACCC T - - - - CGAAAAA T T ACACCAGCGGT CG - - - - - - - - - - - - - T TGT A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - CAGT CAGC T T A - - - - A T T AAA T AA T T T ACAAA T T A - - - A
A TGAA - - - - CCA T AAAGCGT T C TGA T T AGT T TGAA T T AGT T AG - CC T C T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AAGT A - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CGACAA T T AA T T T T A T T A - A T AGC TGGA T AAC T - AAA T CC T A TGT C
AAGGG - T A - A T AACAGTGC T T T T AGT T AGT T AAAA - T A - T CA - - CCA T TGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T T T AA T AA T T AA T T - - A T T - - CGGT A TG - AAAA T C - - AAGC T T A T C T C
- - - - - - - - - CAGGAAAA TGT T T T AAC T T C T A - - - - - - - - - - - - - AAGA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T TGAGAAACC TGA T AA T CAAGT - - - - - - - - - - - - - AAGGAGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGG - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAA T A - - - - - A TG - - - - - AAAA T T A - - - -
GCAA T - T A - ACAA TGAC T AAAA TGGT CGT TGAAAA - - AA T TGACA TGACA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGA T C T AA T AA - T AA T T - - - - - - AC TGT T CA - ACAA T T - - AGCA T TGCAAA
A T AA T - T A - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T AAAAA T T AAC T A - - - - - - T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGAC T C T AAACACA T T T T T ACAAGT T T A - - - - - T - - - - - - A T T AGT T A T T T A - - AAA T T - AA T A T T T A T A - A
GT AGC - T T - A T T CGA T T T A T T A T AA T T T T C T AAAA - T AA - - - - - A T AAAA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - GA T T - - - - - T T TG - A T - - - - - GAA T A T T A T A T A
ACAGT - TG - A T A TGCAAAC T AC T AA T T T CCAAAAA T T AA T T AA - - - - T CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGCG - T A T A T T CAAA T CA T C T TGC T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T T - - T A
- - - - - - - - - ACA TGAGGCGT C T CGT T T T T T AAAAA - AAA - - - - - ACGCGC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA - T ACA T AGGT AGT AGA T T A T A T T T A T - - - - - CGA - - - - - - - - - CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T - - - - - - - - - T AA T T - GA T T A - - T A T T T AAA T CA T T - - AAAACCA T A T A
AAAGT - T - - - - - AAAGT T C T T T T AGT T T T C T CAAA - T AA T T T A T T T A T A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T T T AC T AGC T A T T T TGA T T - - CAA T T T A - A T AA T T - - GGGA T T - - - - T
AGAGG - T A T A TGT A T T T T AC T T TGA T T T T C T AACA T T T A T T AGTGCCGT T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - T TGA - - - GA T T - - C T A T T TG - - - GGT T - - A T AA T T A T A T A
- - - - - - T A - T T AA TGAC TGT A T CAA T A T T T AAA T A - TGA - - - - - T CAA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAA T T T - - - - - - - AA T T - - - - - - - C T A T ACA - - T AGT T T AAAGA T CACA T A
AGGGT T T A T T CAA TGACCA T T C T AA T CA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - C TGAGGAGCA T T ACACC T T C T T - - - - - TGG - - - - - AGAA T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAGT - - - TGAAAAAGT TGAC TGACGA T T T - - - - - T AA - - - - - AGCAAA TGTGGTGCAACCAAACCAA TGC TGCAACAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAG - - - - CAGTGCGT T A TGCCAGT AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T C - - - - - - - GT TGA T T C - - - - - - - - - T T TG - A T AA T T T AAGGT ACA TGT A
- - - - - - AA TGTGAGGAACC T AA T AA T AA T T A - - - - - - - - - - - - - ACAAA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAAC TGT CGAGT AA T CA T T T ACC TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T T ACGA T CA T C T A T C T A T T T AAC T A T T T A - - - - A T C T AAAGAA T T T T T A
A T A T A - T A - A T AAGAA T T T T AGCAGT C - - - - AAAA - T A T T T AGT CCC T A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T - T A T T T AAAAGC T C T T T TGGC TGGTGGTGGT CAGT T TGAGT AGT A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAG - - - - - - - - - T AGT T - - A T T T AC T A T T T A - - T AA T C - - AA T AC T A T AAA
C TGA T T T C T TGGCAAGCCCCC T T AA T ACGC T A T AAACAA - - - - - GACAGGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T T - - - - T TGC T AAGTGC T T T AACA T T TG - - - - - - - - - - - - - AAAA T C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACACG - CCAA T AAA T T A T - - GA T T - - C T A T T CAA - - AA T T - AAAAA T T A T A T A
GCA - - T - - - T TGAGT A T T T T T T TGGTGAAGT - - - - CC TGAAAGT TGACGC TGTGGTGCAA T CAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAAAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAAC T CA T T C T T ACAAC - - - - - - - - - T AAC T TGA T T - - C T ACC T AA - - - GC T T AAAA T C T A - - - -
- - - - - - - - - AAGTGGAAC TGGAGAACC T T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - TGTGTGGTGCAACCAAA T CAA TGCA T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAGAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC T - - - - - - - - TGAA T TGGAC T - ACCAGT T A T - - - ACC T AAAA T T TGT ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T AGCAAAAAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA T T - - - T T ACCCA T T A TGA T A - - - - - - - - - - - T CAA T T AGT - GAAAA TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T T AGC T - - C T A T C - - - - - - GT T T AAAAA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T AGCAAAAAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAG - T A - A TGAAAA T CGA T T TGA T CGT C T - AAAC T - - - - - - - - - - - - - TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_487.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6632bp; fragments: 357; full length: 19 (>=5968.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6632 bp
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 size: 6935bp; fragments: 352; full length: 17 (>=6241.5bp)
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TE: ltr_1_family_487
 size: 2299bp; fragments: 3157; full length: 1 (>=2069.1bp)
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