
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7599
- - - - - - A T CAAAGT T A T ACC T A T T C T AAGAAGA - - - T AA T T T T AA T ACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGTGCA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - T AACAAAA - A T TGT T
ACAA T C - - - - - - A - A T AGGCGGT TGAAGCGT AGT AC T AAC - - - - - AGCA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGGCAAGC TGT A T C T T A - T TGC T T T AA T T TGA - - C T AAAAAGGGTGT T
- - - - - - - - - - - - - C TGT AC T AGCACAAGC T AAAGGA T AA T C T T - - GCCGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGACAC T T AA - - - - CGT - - - - - - - GAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T T T CCGT CAA TGT CGT T A T T T - GA T A - - - - T TGCAAA T - A T AC T T
A T AC T T - T T AAAGGAA T AAAGA T T T T AAA TGAGCGCAAA T T T T AG - ACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT CGGCAGACGA TGC - - - - - - - - - - A T T T AA T - CA T AAAA T A T T A T T
- - - - - - A T T - - - - TGGT AGGC T A T T AAGA T CGGCAA T AA T T T T AGAACACGAGA TGCGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCC T CAGT T - - - - ACGCCACGA T CGTGAA T AAGCAA - - - - - - - - - AACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT CC - - - - - - - - - - AAA T AACCCGAAA T AAA T AA - - GA T T T - - CGCACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT T A T T CGACACCC T A - - - - T T C T AA T A - - - - GCGT AGAC TGCGGGA
ACA T T T - - - - - - - GAGA T C TGC T T T T A T A T AGAGA T T A - - T T T AGAACA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGC T TGT AC TGA T T ACG - T T A T T AAAA T A T T A T T T AAGAA T T ACC T CA
GT A T TGA T TGAAGTGGAAACCGGCCCGGGAAAAACA T - A T - - - - - - GC T CGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T CGTGCGAAAAAGC T C TGT T T A T T C - - A T A - - - - T T ACAAAA T AC TGC T
A T T T T CA T T - - - - AAGGT A T AAGT T T AA T AAAGTGT T AA T T T T - - CACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT T ACA T ACA - - - - - - - - - A T T T - AA T T CAA T TGGA T AAA T A T A T TG
A T T T T T T T T AGAA - - - AAAAAA T T T AAGAACAAGAA T AA T T T T A - GGCGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGCGACAAAAA T T T T C - - - T A T CA - - GT A T AA T T T T CACAC - AGCCAC
- - - - - - - - - - - - - CA T T T AAAA T C T AAGA T AAACAA T C - - T T T - - AACA TGAGA - - - - TGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGA T A T AA T T T AA T A T A - - - - - - - - - A T A - - - - T T AAGAAA - ACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGA T A T AA T T T AA T A T A - - - - - - - - - A T A - - - - T T AAGAAA - ACA T T T
T T T T CC - - - AAAA T T T T T T T TGT T T CAGGT AAGCA T T AA T - - - - - T ACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGAGT A T AAGGT AAA T T AA - C T AA TGT CGT T T AAGT TGAACAA T AC T T T T
A T CGTGA T T - - AA TGT A T ACA T T T T T AAAAAA T C T T T AA T - - - - - T ACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T T AAGCGT T T T T T - - - - A T T T - - A T A - - - - - T TGAGGGT ACCC T C
ACGTGC - C T - - - - GGACGGGCAC T CCGGAGAA T CA T - - AAC T CAACACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGTGT CAGGT AGT AGT - - - - T C T T T AGT A T AGT T T C T AAGT CAGTGC T
T T C T T T - T T - - - - - GA T T CCCA T T CCAGGT T ACGGA T AGT C T T AAGACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGTGT CA T CAAC T T CA - - - - - T T T T - - - - - - - - CC TGAAA T T AGC T T A
ACA T T A - T TGAAAGC T CAA T AAC T T T AAACAAC T AC T AGT T T T AA T ACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AA T T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGT C T T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T AC T AAAA T AGT T T CCA T T C TGT TGAAAACCCGGT - - - - - GACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGC T T TGT CGT A T T T C - - - - AA TGT AACA T AGT TGC T AAAACGAAGT T
C T A T T T - - - - - - A - A T T AACAA T C T T AAAGGAAGGGTGAA - - - - - CACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T AACAC T T AC T A T - - T TGT T T T CGT A - - - - - T T AAAAA - AC TGT C
CCC T T - - - - - - - - - AGAAGAGA T T CGAAAAAACGACCAAG - - - - - GGGAGGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTGAA T ACCCACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T - - - - - - - - T A TGAC T AA T T T AAAAAA T AAA T T A T T T TGAGACA TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGT A T T CAC T A T T T CC T T C TGT T T - - GT A T A T T T T A T ACAACAAAGT T
C TGA T A - - - - - - ACAGT AACCA T TGT A TGT T AAACC T - - T - - - - - GACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T C - - - - - - - GGGT AGTGACACAACA T AAGGAA - - - - T T T AAGACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAACACA T AAC T CGAGT A TGAAAAGAC TGT AG - - A TGT AAAC T - - - - T AGT AAA T - - - - - - -
GC T T T C - - - - - - - TGGT AGT AA T T T T CAA T T AGTGGT A - - T T T AACACCCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT CAAGAAAAGAAA T AG - - - - - - - AA T A - - - - C TGAA T AA T AAA T C T
ACC T T T T T T AAAAGAA T AA T T A T T A T T AGT T ACCAA T A - - T T CGA T ACGCGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCA T T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CAGT AA T CGCGA T AAA T T AACAA - - - - T T T - - AACACGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT CA T AA T T T AC T T T A - - - - - T T T AA T C - - - - C T AAA T AA T AGGT TG
ACC T TG - - - - - - - C T CAAAAAGTGT T AAA T AGGGAA - - - - C T T - - - - - - - GAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T TGT T - - - - - - - - - - - T AGT T AGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T C
A T T T T CA T T - - - - T AACCAAAACA T CGGCAAAGGC T - - A T C T T AAAACC TGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGC T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGT T AA T T A T AA T T T CAA - - - - - - - AA T AAAAC T T AAAAA T T A TGGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCA TGACCCAAC T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAACA T T CGACC TGTGA - - - - - - - - - - - CAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTG - - - - - - - AACC T AGT T A T T T - AA T A - - - - - TGT AAA T T ACAC T T
A TGC T T - T T - - - - T AGTGA TGCC T T CACGGAAGCGT T TGT - - - AAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCC T TGAGCGACA T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGCGA TGGGACAAA T TG - - - - - - - - AACA - - - - GTGGAAAA T AGCGT C
GAGT CAAC T AAAAAAGC T C T CAC T T CAAA T T A T AGA TGA T T A TGAAACGAGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGAC T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT AAAACA T TGT T TGAG - T C T T T T AACA - - - - CAA T AAAA T A T A T T A
- - - - - - - GT - - - - T AGT AACA T CACAGAA T AACAAA - - C T T T T - - AACGTGAGA T ACGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAGCAC T - - - - C T A T AGT AACAAAGGACAA TGAA T A - - T T TGAAACGAGAGA T A TGTGACGCAGT CCGT CCCAA T CGT AGT T CA TGAA T CGACC TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT TG - - - - - - - ACAA T CAAGCAGCAGGT CGA T AA - - - - C T C - - AACAAGAGA T ACGTGACGCAGT CCA T CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T T - - - - GAACACCAA T T T T CAGAAAAAAA - - - - - - - - - GACC TGAGA T AC T TGACGCAGT CCGT CCCAA T CA T AGT T CA TGAACCGACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AA T T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT A T T AAAAAGT T T T AG - - - - - - - AA TG - - - - - - - - - - - - T A T ACCA
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TE: ltr_1_family_623.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 7599bp; fragments: 247; full length: 11 (>=6839.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7599 bp
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TE: ltr_1_family_623.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7900bp; fragments: 247; full length: 10 (>=7110bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_623
 size: 2198bp; fragments: 106; full length: 13 (>=1978.2bp)
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