
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6253
- - - - - - - - - - - AAAACC T T A T CGAA T - - T T AAAAA T AA T T ACAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAACA T A T TGT AAAA T A T CCGA - T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T TGT AA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A - - - - - - - - - A T A T A T A T A T
CAAA T C T AAAAAAA T T A T T A T AGGGG - A T T - - - AAC T A T TGT T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGT A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAAACG
GAAGT T T AGAGT AA T T A T T T T A T AAA T A T T AA T AA T AGGT T ACAGA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAGT T T AAAA T T A T AA T T ACA T TGACG - - - - - - - - - A TGAA T AA TG
CGAA T T T A - GAAAGGT A T TGT CAAA T - A T T AAACA T AA TG - CAACA T CA T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T T TGAAGAAAAAAA - AA T CAAA T T - - - - - - - - - GGA T CCAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAAAGGT A T AGAAAGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA
CGGACGT A - CAAAAGAA T T A T ACGC T - - T T AGAAA TGA T T - GAAAAAAGGTGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - A T T CAAAA T AA T A T AGACAGT T T A T T - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A T A T A TG - - - - - - - - - A T A T A T A T A T
- - - - T T T AAAAAG - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - A T T AA T T - - - T AACA T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAACA T T AA T T AGGAC TGA T TGA T T T T CGGT CA - - - - - - - - - T CACCGGAAA
- - - - - - - - - AGCAAC TGT T AAC T AAA T A T ACGACAAAA T A - CACC TGT A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T AC T TGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA TGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T CA - - - AACA T A T AA T T AAGT - A T T - - - AA T CA T T - - - - - - - - - T TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACAA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGTGGA T A T T CGT T T T T T A T T A - A T T T T T ACA - - - - - - - CA T T A T CACA T A
T A - - T TGAAAGAGA T CGT AA T ACAGA - - - - AGAGC T T T T T - AAAAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAC TGTG - - - - - - - T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACCAACAGCA T CAGT T T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CCAA TG
T TGA T C T A - - - GGAACA TGA T TGAAA T A T T - AAAACGA T T A T T ACA T AC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA T AC T AA T TGACAACGA T C T T - T A T T CCA - - - - - - - - - - - A T C T C TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T CGTGTGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT TGTGAAACA T CCA T A T - T AC T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T T T A - - - - - - T AA T T A T T T AA T - A T T T AA T A T AA T T - - - - - A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T T CAA TGTGAA T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACAA T A T T T - - - AGGT T T AAAA - AC T T AAA TG - - - - - - - - - AAA TGAAGCA
- - - - TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - A T T A T AA T T AAAAAAA T AC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T T CGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAA T ACCAA - - GGAGTGAAGAA - GCAGAAA T A - - - - - - - - - GAGG - - AAAA
T AAAA T T AA T AAAA T T T T AAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAAA T A T T AAAAAA T A T AAAAAA - A T A T T AAAA - - - - - - - - - A T A T AAAA T A
GGGGT T - T AAAAAA T T A TGA T T A T T T T A T - AGAA T T A T T A - T T TGAACAA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAACAA T T T AA TGT C T T T T C T T T A T T AC T AAA T C T T TGC T T TGT T CAAAAA
T T T A - - - - - - - AAAGTGT AAA T AA T A T - - - AAA T A TGA T - - T A TGGC TGA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A - - - - AA TGT AGGGCGGAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - AA T T AACGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T A - ACGGT A T AC T C T T T T A T A - A T T T AAA T A T C T T T AA - - TGGGC T AGT A
TGAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCCC T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGAAA T C T T T A - - - C T C T ACA T CC
T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - CAAC T A TGGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCC T T C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T A TGGT T T CCA T T T AAAAAAA T C T T T AGAAA - - - - - - - C T AAC T T T T A T C
T A T AA T TGT AAACGA T A T AAA T AA T T CC T T - - C T A TGT C T - T T CAAAGC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACAAA - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - AGC T T AACA - C T T T A - - - - - - - - - - - - -
AAAAAC - AAAAA T T T T T CAGAA T AACA - - - AACAA TGAA T - C T ACC T AA T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T AA T AA TGAA T AAC T AAACAAA T CA T AAAG - - - - - - - - - AGACACAAC T
TGAA - - - - - - - ACAACC TGGACA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGCC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAGG - GCC TGAAGC T - - - - - - - - - ACA T CGA T A - - - - - - - - - - AGAC T AAAA
T T T A T T - ACGAGAAGAC TGAA T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACA T A T CA T A TGT C - - - - - - - - - A T T T TGACA - - T T T AA - - AAAAA T CGT A
T T T A T C - AAAA T T AA TGT CAAAAACC T C T T AAC T T T A T T T AA T CAC T T AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T T AA T A T A T AGGGTGT T T CAAAC T T TGA T A T C T T T - - - - - - - - - - - - - -
AGCA - - - - - - - AAAGGGCCAAAAAAGT T C - - - - - - TGA TG - AA TGCAGAGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACACAGAGAA T AAGCAA T T T A T T T - T T T CCGA TGTGT T T - - - - - GAGCAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T TGGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAA T T TGCA T AAGT CGT AA T CA T - GT T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA TGA T T AGT ACCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGTGGT A - C T T C - - - - T C T TGT T A TG
T AAACC T AAAAAAAAAGT T AA T A TGT C T T T T AAAGTGA T T - CAACAAGGC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T C T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - - T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAAGGCCC TGAGA T A T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACC T AA T AAAAA T T T TGAAAAGT T - - - AAA T A T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGTGTGAAA T A T T - - - - - - - - - - T - T - - - T A T T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACAACC TGT A T T A - - - - AC T T T AA - T T C T AAAAGC T T T T A T T AGT T C TGA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - TGTGAAA T A T T - - - - - - - - - - T - T - - - T A T T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACAGT C T T TGT AA - - - - A T AC T AA - T T CCAAAAA T AC T T AA T T A T T CCGGACA
CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGT T T - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACAA T T A T - - - - - - - - - - T C T - - - T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA T AA T A T A T CA T T A T AG - T T T T TGACA T C T A T AA T TGCCCAGGGCC
CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGT T T - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACAA T T A T - - - - - - - - - - T C T - - - T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA T AA T A T A T CA T T A T AG - T T T T T T ACA T C T A T AA T TGCCCAGGGCC
T TGA T C T A - - - GGAACA TGA T TGAAA T A T T - AAAACGA - T A T T ACA T AC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T A T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACAAA T AA T AA T A T A T CA T T A T AG - T T T T TGACA T C T A T AA T TGCCCAGGGCC
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TE: ltr_1_family_933.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: 6253bp; fragments: 232; full length: 27 (>=5627.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6253 bp
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TE: ltr_1_family_933.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6554bp; fragments: 223; full length: 24 (>=5898.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_933

 size: 5420bp; fragments: 96; full length: 3 (>=4878bp)
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