
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4511
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGACCGAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A T AC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA T A T TGT A T CGAA T T A TG - - - - - - - - - GCC T C T T T T T CCGGTGTGT CGGTG
AGT T A T AGGAGGTGACCA TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T - - AAAACAC T CA - - T C T AAGC TGGA T A T T T T T T T AA T T T T AAA T ACG
AACA TGT A T AGT T AAAAGT AACGAA T AAAAACCGT T - - AAA T AAAAAAAG - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA T T T - - T AA T CAC T CA - - - - - - - - - - - A TGACACC T ACCGC T A T T A T T A T A
- - - - - - - - - - - CCAAGGT CACCAAGT A T A T AAAC T T - - AAC T T T ACCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T T A T CC TGA T T T AGA T T TGAA - - - AA T T T T C T CC T T T C TGT A T T AGT A
CGTGC T CGGACGTGACGCAGCAAAAAAACAAA TGGT CGGCACA T ACGT CA - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGGT T TGT T T T T T T AA T ACGTGCACG
- - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T ACA TGT AACGA TGC T TGGT AGC T AGA T A T T TGTGC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA T - T A T T A TGAC T CAG - - T T AA - - - - GT AC T T T T T A T CAA TGT A T T AAAG
AA T C T AGAGT T T T A T T C T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T T T C T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T AAC T A TGAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T T A T T A T A T TGGA T CCA
CCCAGGAAGAACCGAAC T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T - - AGTGGCC T CAG - - - - - - - C T AAAGCGT T CC T T CA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAC T AAAGT AA TGT AGT A TGT AGT T T T - - AAAGT AACA TGT AGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T T T AA T A T T AAG - - - - - - - - - T T T C T T AGA T T T A T AA T A T AAGAG
AAAC T T T CGAA T T AA T T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T A T T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T T T - - - - - - T AA T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T A T ACAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGAAACGGAAA T AA T T T CA T AAAA T TGAAA T TGT C - - A TGT C T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T - - T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - TGTGGGGCCA - - - - - - - - - - - GAGA T T T T T T T T A T C TGGC T CGAG
AACAA T T TGCC T T A - - - - TGT AGAA T A T ACAA TGGC - - AAA T C T ACA T T ACAC T ACAACAAGT AGT AC TGT A T C T A T AAGT T T AGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACAA T T T A TGCAAAAGT AGGT T T A - - - - - GTGT T T T A T T T TGC TGT TGT AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACA T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACA - - - - - TGT AACC T T A - - - - - - - - - - - T T T T CC T T TGT C T C T A TGTGCAC -
T A T AA T C TGGT A T AA T ACCA T ACAA T AAAAAA TGGC TGAAA TGAAGA T TG - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA - - - - - TGT AAAA T T AGGT T T ACAC TGGCAGT T T T T T T T T CGA TGGT ACAG
CGGAAACGGAAA T AA T T T CA T AAAA T TGAAA T TGT C - - A TGT C T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T A T CA T T T ACGGT T AGT T A T AGAGTGAC T C TGTGT T AAA T CGTGGAAACA
AGT AGC TGGGA T T A - - - GTGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A - - GT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A T AC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA T A T TGT A T CGAA T T A TG - - - - - - - - - GCC T C T T T T T CCGGTGTGT CGGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGACCGAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACA TGT A T AGT T AAAAGT AACGAA T AAAAACCGT T - - AAA T AAAAAAAG - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA T T T - - T AA T CAC T CA - - - - - - - - - - - A TGACACC T ACCGC T A T T A T T A T A
CGTGC T CGGACGTGACGCAGCAAAAAAACAAA TGGT CGGCACA T ACGT CA - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGGT T TGT T T T T T T AA T ACGTGCACG
- - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T ACA TGT AACGA TGC T TGGT AGC T AGA T A T T TGTGC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA T - T A T T A TGAC T CAG - - T T AA - - - - GT AC T T T T T A T CAA TGT A T T AAAG
AA T C T AGAGT T T T A T T C T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T T T C T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T AAC T A TGAAAA T A
AGT T A T AGGAGGTGACCA TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T - - AAAACAC T CA - - T C T AAGC TGGA T A T T T T T T T AA T T T T AAA T ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T T A T T A T A T TGGA T CCA
T A T A T T T T - - - - - - T AA T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T A T ACAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - CCAAGGT CACCAAGT A T A T AAAC T T - - AAC T T T ACCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T T A T CC TGA T T T AGA T T TGAA - - - AA T T T T C T CC T T T C TGT A T T AGT A
CCCAGGAAGAACCGAAC T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T - - AGTGGCC T CAG - - - - - - - C T AAAGCGT T CC T T CA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAC T AAAGT AA TGT AGT A TGT AGT T T T - - AAAGT AACA TGT AGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T T T AA T A T T AAG - - - - - - - - - T T T C T T AGA T T T A T AA T A T AAGAG
AAAC T T T CGAA T T AA T T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A T TGT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - T A T T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAA T T TGCC T T A - - - - TGT AGAA T A T ACAA TGGC - - AAA T C T ACA T T ACAC T ACAACAAGT AGT AC TGT A T C T A T AAGT T T AGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACAA T T T A TGCAAAAGT AGGT T T A - - - - - GTGT T T T A T T T TGC TGT TGT AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACA T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACA - - - - - TGT AACC T T A - - - - - - - - - - - T T T T CC T T TGT C T C T A TGTGCAC -
CGGAAACGGAAA T AA T T T CA T AAAA T TGAAA T TGT C - - A TGT C T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - TGT T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AGC TGGGA T T A - - - GTGT AGAA T A T ACAA TGT T - - AAA T C T ACA T A - - GT T AC T ACAAGT AA T AC TGT A T C T A T AAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T C TGGT A T AA T ACCA T ACAA T AAAAAA TGGC TGAAA TGAAGA T TG - - GT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C T ACAAGGT T TGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACA - - - - - TGT AAAA T T AGGT T T ACAC TGGCAGT T T T T T T T T CGA TGGT ACAG
CGGAAACGGAAA T AA T T T CA T AAAA T TGAAA T TGT C - - A TGT C T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T AAAC T T T T ACC T T T - - T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA - - - - - TGTGGGGCCA - - - - - - - - - - - GAGA T T T T T T T T A T C TGGC T CGAG
TGT AA T T T C T T T T A T T A T TGT AGAA T A T ACAA TGGC - - AAA T C T ACA T T ACAC T ACAACAAGT AGT AC TGT A T C T A T AAGT T T AGA T AGT CGT AGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4511bp; fragments: 115; full length: 12 (>=4059.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4511 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_510.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: 4834bp; fragments: 114; full length: 12 (>=4350.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_510
 size: 4978bp; fragments: 3264; full length: 1 (>=4480.2bp)
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