
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6545
T TGA T T AGA T A T TGTGT T A - - - - - - - CAACCA T AAAAA T TGT AC TGCC T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T AAA T AA - - - AGT T T T AAACGGCAA T
AC T A T A - - - - - - - - - GT AAA T C T A T - - - - - GGAAAAAAC T C T A T C T T ACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACCA - - T T CAAA - AC TGAGT T A T ACAGGGTGC - A T T T T T T AGAGAACCACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TG - - - - - - - - - C T T T C T T CGT C T T T AAA T AA - - AA T A T T AGAGAGT T AA
AAAA TGCA T TGT T C TGAAAACG - - - - CAA T AA T AAAAAAGGT T T T T CC T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - A - - AGAA T T - - - AC T C T T T T T ACAAAAC T AAA T ACAAA T T AGCAGT
- - - - - - - - - - - - - CGA T T AA T A T A T - CA T T ACAAAAAACACAAC T T TGAA 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 T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T AGTGT TGGT
A T TGTGT CCA T TG - - - - - - - - - - - - - CAGC T T CCGAAA T TGAGGT T A T C 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGAGAC T AAAA - - T T CCGCCA T - - - - - - - - - T - - AC TGTGGGTGGCAGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT CCGT C TGT CCGT C
A T A T T T T A TGGTGCA TGAAA T T TGT T C T T T T AGACCAAGT C T C 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T A TGA TGAAA - - A T T AA T C T T CC TGAACA T - - - T T T CCAAAAGA T T ACG
AACA T A T A T - - - - - - AAAAA TGT A T - - CAAAAAA T AAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - T TGAAA - - AAACA T CGT ACCGTGTGT - - - - - CCCAGA T AA T TGCA
AACA T CC T CA - - - - AAACGC T ACAA T - T ACGT AAGT AACAGGGCC T AAGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T AAAACA T T T AAGCC TGCAGAACCG - - - - - T AGAGA TGC T TGA T
C TGGT ACGCC - - - - AAAAGT T AAA T - CAAC T T AAAAA T A T C T AAGT T - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT T - - TGACAG - - T T T A T T CA T ACCAAA T T A T T A T T T A T AGT T AC T TGAA
AA T T T A T AC T - - - - CGT CAC T A T AC T CGA TGGAA T AAAC T AAGCC 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T - - T T AAAA - - T T T CGC T A T T T AG - - - - - - - - - - T T T AGGT AA T T AAA
AC T A T CAGA T AAGA TGGC T A T T T C T T AAGA T AAA TGGT ACGCA T C T T T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T C T - - - - - - - - - T T T - A T T T C T A T C TGT AGG - - - A TGC T AGGGT AGT A T C
A T AA T A T AAAAA T CCGT AAA T C T AC T T AGT T CGGGCAACACGGAC T CCGGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCA TG - - - - - - - - - - - A T C T T T A T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACCAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - C T C TGGAACAAAAAGTGT 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 - - - - - - - - - - TGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGA T T T A T T T T AGGT A T A - - - - TGT A T AGT T AAAAAGT AACGAA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAC T A - - AAA - - T T T - T T TGA T T T A TGA T AA T - - AA T CCA TGACAGC T AC
AAAA TGCACA T T T T TGAAAACACGC - CGAAACGGT AACA T A T A T CGA TGC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - T A - - AAGA T T T T TGT C T CCC T T T AAAAG - - - AA T T TGGCC T ACCGTG
ACAA T CCGT AGA T T T AACG - - - - - - - CAA T CCGCAGAAA T T TGT CACCGC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T TGT CAAACCA T T - AAGT CAACC T AC TGGA
A T AC TGCC T T T T A TGAA T AA T C T A 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 - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T A T A - - - - - - - - - - - AA T AA T A T T AAGC - - - - - T C T T AGA T T T AGC T A T
A T CA T ACA T CC T AGGA T T A T T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAG - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T T T AAA T A T T - TGCC T CCCGT A T T AAG
GGT A TGT AAAC T T TGT T ACA T T C T C - ACA T T AAA T AGAGTGT TGT T A T T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC T AC - - - - - - - - T T A T - T T C TGT T T T T AGGAGT CAGT TGTGAGACAGA T A T
GAAA T T AC T TGT AA T T T A T T T ACGC T AAA T CAGGACA T AAGT A T C T AGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A T - - - - - - - - - - T T - GCCAGT A T CCAA T AG - - - AGA TGAAGT T A T CGAA
A T T ACCAGC T T T T A T AGCA - T A - - - - C T AA T AGACAAAAAGT A T C TGGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT T A - - AAA T T - - - - C T C TGT T T T T A T TGG - - - AA T T CAAAGT AACAAA
ACACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C TGGAACAAAAGG
ACACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C TGGAACAAAAGG
AA TGT T AACA - - - - AA T CC T CA TGT CCC T C TGCA T CAA T T TGAGT T T C T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAGT A T T ACAAC T T A T TGGCA T T T CCAACAA - - A T T T TGGGGA TGT AGAA
AAAA T AAC T T AA T C TGGCAACA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA TGA T A T T T A T TGAC T A T T T CC - T AAA T A T C T TGAGAACAC T TGC T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - A - - AAAA T T T T - AGT T T T A T ACAGGT A T - - T C T T T AAAACAGT T AA
A T AA T AAACAA T T A T A T CAA T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - A T T T AC T T T T AA T TG - - - TGT T T AA T T T ACACA T
GACA T CAACA T CAAAAGT A T T T CAA T AAAGGAAAAAAAA T AAC T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T CAGAAA T T C T AAAA - - - - - - - - - - - AA T AAACGGA - - - - - T A T T A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T - T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T - - - A - - AAAA - - - - - - - - - - T T C T AAGAAAC T AAA T T CAAAAAAGT AAA
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TE: ltr_1_family_576.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 6545bp; fragments: 572; full length: 39 (>=5890.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6545 bp
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TE: ltr_1_family_576.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6850bp; fragments: 571; full length: 38 (>=6165bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_576
 size: 9125bp; fragments: 24910; full length: 0 (>=8212.5bp)
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Before TEtrimmer 9125 bp
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