
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7613
T T AC T A T T TGA - A TGCC T AA T AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCAACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAAC T T C T T T AA T CAAA T T - - T T T CAAACGA T T T T T T A T T T A T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT ACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT AC T T C - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAAAAAAA T A T T T T T T AA T T T T T T -
AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGTGA TGAAAAA TGCACA T A TGGGT T AAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT T A TGA - - - - - - - - - - - - - - C T T TGCAAAA T A T TGGA T A T - - - - - - - - -
T T T T T A T C T - - - - GGGACA - - - - - - - A T AAAA T AA T A TGA - - - - TGA T C T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T C - - - - - - - - - - - - - A T T AG - - - TGAGAGA T A TGGT TGT CCA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T AA T CGT T A - - - - T T T AAAAAA T T T CG - CAGA T AGCCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AGCCCCA TGT AA - - - - - - - - - GTGCGT AAAAC T A TGC T CGC TG - - - - - - -
A T T T T A TGC - - - AAGAC T T T T A - - - - A T TGGCC T T T C T CG - AA TGGACCAAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T ACCACCC - - - - - - - - - A T T - - T T T T AA TGT A T T T CGGT A T T T T T C T T A T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT AC - - - - - AAGTGA T T CCAC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAGT T CGGGT AAGGC TGTGA T T C T T T CACC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - GTGAGCCA T AACA T A T TGAAA T AC T T T T - T ACGAGT C T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT C T A T C T T TGA - - - - - - - - - T T T CGAAAAC TGT T TGGT C T C T T T C T T T -
AGTGT T T T T - - - A T T A T T T A T A - - - - T C TGAAA T A T T A T T - CA T AACA T T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CA T T CCA - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T TGCACA T T A T T A T CGCC T A T A T -
ACCC - - - - - - - CGGAAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AACGCGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGCGT CG - - - - - - - - - - - - - - GT T CGGGT T C T T T T T CAC T T AA T T T T T A -
GT CA T AA T A - - - A T AA T AGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T ACC T C - - - - - - T AAACAAAA T CCGCAAAA T T T CAAA T T CAA T T CAAA -
GC T T TGT T T AA - AAGGGCAA TGGCA T A T T AAA T AA TGT AC - T CGAGGGT CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T C - - - - - - T A T A T T AA - T T T AGAAAAC T T T ACCACCC T C T A T C T -
GC T T TGT T T AA - AAGGGCAA TGGCA T A T T AAA T AA TGT AC - T CGAGGGT CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T - AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T C - - - - - - T A T A T T AA - T T T AGAAAAC T T T ACCACCC T C T A T C T -
T T A T AA T T T - - GAGGAACGA T A - - - - AC T CAA T CA T ACGAAGCAGGT ACCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T ACC T T A - - - AAA TGAA T AAA T T T TGAGT TGT T T A T T CC T T C T T T T T TG -
T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AC T A - - - - - - - - - - - - A T T AAA T T CAAAAGA T A T CAAA T T A T C - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGCCGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AAAAA T C T CG - - - - AGAGA T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT ACACA T T T T TGA T T T T C T T T T T T A -
A T TGT A TGT AA - AAAA T T AA T A - - - - A T T AACAAAGT T AA - T T T AAGT A T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT A T AC T T - - AA T T AGA - - - - GGGTGT AAGAC T T TGGGCA T T - - - - - - - C
CCGT T - - - - - - - A TGGT T T A T CGC - - CC TGAAA TGTGC TG - CAAAA T T A T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T T A T A T T T T T CGT T T A - - - - - A T T T AAAAGCCA T A TGAGTGGT C T A TGG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T C T - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T AACA TGC T A T T TGC T CA T T T T CC
T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - C TGTGAAACA TGT A TGT T T T C T C T T AC
TGCC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T A T CCA T - - - - A T A T T CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T T - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - C TGA T TGGT C T AA T CGT T C T - - - - - - -
C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAAGGA T T T T T AGGT A T CC T AAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CC T ACCA - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T A - - - GAA T AGAGA - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T T A T C - - - - C T C T T T - - T T AAA T T AGT T T TGAAGGAA T CCGCC T A T T C T TGT AAC
- - - - - A T T TGT AA TGAC TGA T C - - - - A T TGAGT T T T A TGT - T C T ACC T CCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T C T T T C - - - - - - - - - - - GT T CAAA T CGCC T CGT - - - - - - - - - - - - -
T T T AGA T T AAAAACGGT T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T TGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T TGTGG - - - AC T - - - - - - - - T T A T A TGAAA T T T TGT TGA T T C T CCC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - GAAA T TGA TGT T AAAAGA T T T AA T T T - - - - - - - - - - -
AC T T - - - - - AA - GA T A T T AGAAGC - - ACCAAAAGA T T T T A - T T T ACGGACAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGAC T CC - - - AA T T AA - - - - - T T T CGAAACGT CCGGT ACGCCGC TGAGAG
T T T T T AA T CAAAAAACCCAGT AGCGT A T T AAAC T T T A T T AC TGAGACGC T AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGC T T AC - - - - - - T AAAC T - - T T T T A T C T CGT C T TGT T T AGT CCCAC T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT AGT C T - - - - - - - - - - - - - - A T TGGAGCAA T T AA T T AA TGC T A T A T T A -
GT CA T AC T T - AAA T AAA T T A T - GCA T T T AAAA T AA TGCGT - - - - - - - - - - AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T - AAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAGT T T A T T C - - - AGAA T T - - AA T TGAAACA T T T T T CA T CC T T T T T A TGC
A T T T T A T TG - - - AAGACAAAAG - - - - AC T T AA T AAA TGGGAA T T AAGT AGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGAGGT T CCGC TGGT A T T - - - - - C
AAACCA T T T AG - GGA T AAAACA - - - - A T CGAAAAA - - - - - - - T T AGA T AGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T AGT T C T T CAA T T AAAAAA T - A T T AAAAAAA T C T T T T T - - - - - - - - - - -
T T T A T A T TG - - - AGAA TGT AGA - - - - A T T AAA T T T CA T T T AC TGAAGC TGAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGC TGA T A - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAA T CCGT T ACGT TGT T TGA T T T -
T T T A T AC T T T AAA T TGGT AA T TGCA TGC TGCGA TGC T T CGT T A T AGC T CCAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T CCAA T AAGCAAAA T T AA T T CAAGAACAC T T T AGT T T T T C T A T T AA
TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAAAAC T CAA - T T T AACACAAGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA TGT CAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CACA T AA - - - AGT - - - - - - - - T A T TGAAAC T T T C T T T T T T T T A T T T TGAC
T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAC T T A T T T ACACCAAAGGGT AGT T A T A TGAC T CAGAAGACCC T T T T CC T T T T AGA T AAGT T AA - AACAAA - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGGT T T C T T T AA - - - - - - - - - GT CCA T TGAC T T T CA T CGT T C T T T CCCC -
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TE: ltr_1_family_686.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: 7613bp; fragments: 128; full length: 29 (>=6851.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7613 bp
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TE: ltr_1_family_686.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7913bp; fragments: 128; full length: 28 (>=7121.7bp)
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TE: ltr_1_family_686
 size: 4412bp; fragments: 222; full length: 0 (>=3970.8bp)
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