
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10768
CA T A TGACAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AACAGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T CGT T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T A T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T C T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A T A T T TGAA - - - - - - - - - - - - CAAAGGA T T T A T T T T T AA - AGT ACAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA T T T T A TGAA T A T T AAG - T - AAGG - - - - T T AA T A T C T A T T A T T A T T AA T C T AACAAA
T ACACA T T T ACA - - - - - - - - - - - - AAA T T T AGT AAAAC T T T T TGAA T T C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T T C T C T A T AAA T AC T AAC - T AAAA T A - T T T T AACGT A TGA T A T T A T T AA T ACG - CAAA
T A T C T AC T TGA T - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGT T A T AC T T AA - A T TGT A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T AGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T T TGAAA T T A T - - - - - - - - CAAA
T A T A T T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T C T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCAAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAGT T T - - - - - - T A TGAC T T - - - AA T AC - - - T ACAA T T T CCAAA TGT CGCCAGGGCAAG
T A T A T A T T T AGT T TGGAAAA T T T CAAA T T T CCC T CC T A T T CC - GGGGGGT TGT AACA TGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T A T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCAAA T T A T CA - - - - - - - - - - - - GAAGT TGA T T T T AA T T - - - GAA T AAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACA T AAC T - - - - - - T A T T AG - - - - - AA T AC T T T CAGTGTGT A T TGA T T T T T AAACGA - - - -
GGT A T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T TGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGA - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAG
TGACCA T TGGG - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGCCGAA T T T T A T AGAAAA T TGT AACGTGCCAAAGT T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAAA T T T AAGAA T A T TGA - - - AAGA T A - - T TGT CAA T T T TGGA T TGT T AA T A T A - - - - -
T T AAAAAGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACA T AC T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CA TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T A T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA T CAA - - - - - - T A T T AA T - T T AAA T - - T T T T T T A T CA TGGAAA T CCCGA T A T ACCAAA
T A T ACA T T T AGT T TGGAAAA T T T CAAA T T T CCC T CC T A T T CC - GGGGGA T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A T A T CAGAGT AAC T - - - - - - - - - -
C T T AC T C T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T CC T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAGC T T - - - - - - T AC T AC T T - - - - - - - - T T T TGC T A T T TGA T ACCA T AGACCC T T - - - -
T A T AAA T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACCGT A - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AGGT T CA T C - - - - - - - - - - T T AAACC T CC T ACAAACCAA - A T AGAC T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T A T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGAC T T - - - - - - T A T T AA TGT AAAA T AC - C T T T T A T T T T AAACGT A T T T A T CAGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACCACCAC T T CC T CCGC - T AGC T A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGAC T CC T C T CA TGACCAC T AA T TGAAAGT ACGGACC T T C T T TGAGAC T A T T T - - - - - - - - - -
T ACA T AC T A TGA T TGGAAAA T TGCGGACGCCGT T T T T A T T CGT TGCGAGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAGAGTG - - - - - - - - - CAGT T TGAAA T - - - - - - CACCAGTGGT CA T T T C TGTGACA - - - -
T A T ACA T T T AGT T TGGAAAA T T T CAAA T T T CCC T CC T A T T CC - GGGGGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T AC T TGA T - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGT T A T AC T T AA - A T TGT A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGAGGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T T T AGA T A T T AA T C TG - CA T A
T CGGTGC TGAGA - - - - - - - - - - - - AAGT C T CGC T T TGA T CCA - - - TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAA T A T C - - - - - - T AACAA T T T AACACA - - - A T AA T T TGAAGTGA T AAGTGT T AGA - - - -
CGCA T C T T T CGA T TGAAGGA T A T T AAA T AC T CC T A T CCC TGT T A TGGT C T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCCAAACGCGT AACAGT C T T T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T T CCCAA T CC T T A T T ACA - - - -
AC T A T T T T T ACG - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T C TGA T AC T CA - AAAC T A T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAC T A T T T AC TGGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T CAA T A T A T A TGA - A T AAGGT TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAAGT A T A TGAACA TGGA T - - AGGA T A - T T T CGA T CAA TGGGAA T T T CCCAACAA - - - -
CGTGC T T C TGGG - - - - - - - - - - - - GAAC T A T A T T CCAGT T AA - AA T AC T T TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACACCC TGT A T A T ACCCA T A T AA - - - -
CGGA T T A T TGAG - - - - - - - - - - - C T AGA T ACAC T TGA T C T AA T T AACAAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAACCA T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACACAACA - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AA - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T T A TGTGA - - - -
T A TGT A T T T AAA T CGGAAA T T T - - GT A T T T CGT T T CA T C T CAC T ACACAC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAACACA - - - - - - T A T - - - - - AAAAA T A T - - - - - - - - - - T T AAAC T A T C T T T A T AA - - - -
TGT A T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - GGAACACCC TGT A T A T T C - A T T C T AC TGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T A T AC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AAAAGAGCCGAGC T AAGGCCAAAACGCGTGACAC T ACGT A - - - - - - - - - - - - - AGAAAA T A T C T CGT T T T TGAGA T C T T T T T T T T AA - - - -
TGT A T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA TGTGT AACGTGCCAAAA T T T CAC T AAAC T A T T T T A T T T C T T T T C T T T AA T AA - - - - - - - - - - T T T T T A T T T AAAAGAGCCAA T C T AAGGCCAAAACGCGTGACAAA TGT - - - AAA T A T T AA - - - AAAA T T C T TGT C T T CCGT CGGAC TGC TGGT CAGC - - - -
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TE: ltr_1_family_587.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: 10768bp; fragments: 946; full length: 33 (>=9691.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 10768 bp
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TE: ltr_1_family_587.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 11069bp; fragments: 946; full length: 32 (>=9962.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_587
 size: 2509bp; fragments: 102; full length: 0 (>=2258.1bp)
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