
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6389
- GT AGAA T CAACAAC T A T CACA T T T TGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - CCA T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CGGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAA T T A T AA T - A T AGGA T T AA T TGACGT A T T CAA T TGT T T T TGGT T
- T T T T C T TGAGA T A TGGGGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - CAC T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAACAC T C T AA - - - - - - - - AA TGT T A T T TGA T A T T TGAA T T T T A T TGT TGAG
- T T ACGAAAAAA TGT T AGTGT C T T C T T CAAA - AAAA - - - - - AAAAAA TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGA TGT A T C T - - - - - - - AAA TGA T AAAA TGA T T T T T AAA TGT C T TGT TGT T
- T CGCCGA T T T AAAGGGACGT AA T T CAAAGGC TGAA - - - T T C T T AA - - - T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T A T T TGT AA T AA T - - T AGTGA T A - GT AACA TGT AGACAA T T T T CGT A T T
- T T A T T A T CA T AGAAA T T A T A T T CACAGT AA - - - - - - T T T T A T - - - GT A T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGT T T T AA TGTGAAAACA T T T T T CGGGGA - - - - - - T T T T ACAA - T TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T T TGTGA T C - - - - - - - CAGC T A T AAACAAA T T A T ACACAAAA - - - - - - - -
T T T ACCGAC T CCGAGCAAGAA T CGGCGA T CACAGAGCCC T T AACGA T AAC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T AACAA T T - - - - - - T T AGT AC T AGGCAGAA T AGC T T T T AGG - - - - - - - C
- T TGGT A T T T CGTGT CAAA T TGT CGT T A T AA - - - - - - - - - CA T TGAA TGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAAC - - - - - - - - - - A TGA - - - CAGGAAGTGACCAAAAACAA T TGAA T ACGT CA T T
C T CAACA T T T AAAA T T AA T T T T C T C TGACAC - - - - - - - - - - - - - - AA T AC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGAAC T - - - - - - TGAGAAAAC T T T CGT A TGT TGA T T AGGTGT C T T C -
C T CA T T CAA T AA T AA TGAGGT T T CCCCGACACAA T A T T T T T A T T T A T CGC TGT T TGGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGT CGCAA T A - - - - - - T A T A T T A T TGAC T A T T T C T CC T CC T A T T ACAA T T T
- C T ACAAGAAACCGT TGACGT T C TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - T CAGCAGGGAC TGACGGAC T T A - - - C T C T T AAAA T
C T TGGT AC T T CGAGT CAAA T TGT CGT T A TGACAAAA T T T T CA T T AGAAAGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T AAAGT AAAAAAA T AA T CC T AA T T T A TGT CA T A T AC T AACA T ACCAAA T T
- - - - - - A T AA T CGA T T T AAGT T T T CAGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - C T T C TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T C - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T ACAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGC T T CCA T A - - - - - A T AGA T ACGA T ACAAAAAAAC T AAA T A T T T T CAA T T
GT T AAAAGAAAA TGCACGA T T T T CAA T A T CACAAAAC - - - - - - - - - ACGT TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGACGTGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T TGCAC T T A T T T AAGAC T
- T CACCACAA T ACACCAAAACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAC T A T C T T T A T T AAGA T T AGGA T T ACGT AA T A T T TGT TGT AA T T T A T T A T T
- T T A T CAAAAGTGGA TGAGT TGT CAAC T ACA - - - - - - - - - - AGT A T T AAGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT T A - - - - - - T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A TGAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T CAA T TGCAA - - - - - - - - - - - - - - AGT AGT AAAAACGT T T AA T ACA T T T T T AAAGGA T T CAC -
- T CA T CAAAA T CGGT T AAGCCGT T T CGGAGGGAAAA T T T T T A T T AAGGAC TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACGGACA T T AGT AACG - TGGGAA T AACCAAGAGAGACC T T AA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - ACAGAGA TGT C T T T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAA T T AA T T T AA T CGCAAACAA T T A T T T T T C T AA T - - AAA T CA T A T A T AGAA T T T TGTGT A T TGT T - - - - -
- T T A T CACAACACAACAAGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T A T TGT A T A - - - - - A T T AACGA T A T C T CGAGT TGAAAGCAAACC T T T T A T
- T T A T T AGAAAAAGGGAAAA TGT T TGT A T AA - - - - - - - - - - A T T AA - - A T TGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAAA T A T AA T AA T A - - - - T AAAA T T A T A TGGTGTGT CA T CGAACGT CA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA T T A T A T T T A T AGT A TGGA T AAAAAACAACCCC T CGA T T AACC T TGT A T T
CGAACCAAGAAAAAACGT CACA T C T TGAAGT CAAA T T T T T T - - - - A T A TGTGT T T AGGA T T AAAA T AAGT CAGT T T AA T T T T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C T T C T C T T T A TGGT ACAGTGGC TGTGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAAAA T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAA - - - - - - TGA T T A - - - T TGC T A TGCAC T AAAAGT AAA TGGA TGGGT TGT T
C T T T T TGT CACGT C T CGGGT CGCC T CGGCGA - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T CCAGCA T T A T A T T T AA T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGTGT T T AGGA T T AAAA T AAAGT A T T T T T A T T T T T A T A T T T AA T A T AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACAGCAAC - - T A - - - A - - - T AGTGA TGAC T AA TGT T T A T C T T AA T T C T T AGT T
- - - AGAAGGAAAGGACAGAA T C T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AGAAGGAAAGGACAGAA T C T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACA T T TGTGA T C - - - - - - - CAGC T A T AAACAAA T T A T ACACAAAA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGAACCGCACC T A T AAAA T A T ACAGT CCAC T T AA T T T AA T CGCAAACACA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6389bp; fragments: 209; full length: 17 (>=5750.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6389 bp
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TE: ltr_1_family_657.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6694bp; fragments: 220; full length: 12 (>=6024.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_657
 size: 7051bp; fragments: 2576; full length: 0 (>=6345.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 7051 bp
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