
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4315
AA T CA T A T AGAAAA T T CAGA T T - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGGT T T T CGAAGT T C T CGT - - - A T CGT CGGAAA T T - - - - TGT T AAGGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AAGGT CA T CC T ACGGC T CGCAACAA T A T A T AAAAA T T A T T ACA T A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T A T A T AC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A T AC T AAA T A - GGAAA T T T T TGAA T TGAAC T T AA T - T T - AACCCAAAA
GAGCGT T T TGCA T CGGCAACCA T T TGT T - - - AAAGC T T TGTGAA TGAGCA TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - T CC T A T T AGGT T AAC TGT T T - - - T TGT AGACAC T AC
C T T TGT T TGT AAACC T CA T TGG - - AGT T - - - - - - - - - - - - T CAA TGGGC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAA T TGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAA TGGCCACAACAAC T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - -
T T A T T T A T T CAAAAACGT T TGG - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - AA TGAGT C TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA TGGT AA TGC T TGCGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CGGCAGA T T T TGAAA T C TGACAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T T - T AGA T T A T T TGACGAAA T C T T T - - - - - - - AACCAACAA
AAGCA T T T ACGGGGGAGGCAAGT T AA T C T T AAAAA T T T T T T T CA TGA TGT TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - A TGT T CA T T A - ACAAC T T AA TGGGT TGT A T T AAAA T T T - ACAACAAAA
CC T AACACC T AAC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACACCC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAGTGT A T A T T A T - CAGGGAGGCGC T ACAGC TGT T - - - - T - - - AAGT AGT T A
- - GAC T T AA TGGTGGT T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCCGT CGT - - - - - - A T A T T T T T CCAC - - - - - - GA T T - - - GCAAAGAC TGTGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AAC TGT A - - - - - T A T A T T C T AAAGGAC TGT T - - - - ACGTGACCA T CG -
AGA TGA TGT AAAAAAAC TGACA - - - - - - - - - - - GA T T - - - T T T A T AGT A T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T A - - - - - - TGGTGGGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T A - A T AAGAAA T AAGGAA T T C T T T - - - T - - CAA T AAGAAA
GAAAGT T T CCAGA - - - - - - - - - T T AGT T T CAAAGA T CAGCAGT AAGAC T C TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AAC T C T AAC - - ACGT CGT CCGACAAGCC T CCAAAA - - - - T T T CGACAA
A TGTGT T T T CAAAC T T CAAC T T CGAA T - - - - - - AA T T - - T A TGT AGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC TGA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - A T T TGCA - - - - A T T T T T A T CAA T AAAC T T T C - - - - - - - - GA T T A T T T A
GCGCGT T T T TGTGT TGCCGCAG - - - - - - CCA - - - - - - - - - T AAA T AAAC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AC T T T T T T AC TGTGCGAC T A - - - A T TGCAAGGA - C - - - - - AA T AAAC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - AAA T T T AAC - - A TGT C T T CCGT AAAACCGT T T AAA T C T T AACCAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGT AAGTGCC TGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - A T C T AAAA T AGA TGACA T T TGAAAAA T T A T T T A T A - T T TGAGCAA TGG
CAAAGT T T T T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T CAC TGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - A T T T T AAAA - - GCA T AAAC T ACACA T T T AC T CAA - - - - - - - - - - - - - -
T T ACGT C T T - - - - AA T T AAC T AACAA T - - - - - GAAC T - - - AAGT T A TGT C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A TGT CAAA - - - A TGGCA T T TGAAAAA T T A T T T - - - T T T TGACCAA TGA
CA T T T T T T ACGAAAA T T TGGT AC T AA T T T CGAAAA TGAAA T TGAA T ACA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
T A T T A T T T T T AAAA T A T T T T TGT T AA T - T T AAAAA T T T A T T T T A T T AA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A T A T T CA T T A - AGAACGAAA T TGGAGCCGC T T T AA - T T - AA T ACAAGG
GAAAGT TGACAGGGA T C TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T AAGAA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGTGC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T - - - - T T T T T T TGA TGC T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A TGC T C T T C - - AC T T T CC T C T T T ACCCCGC T T T - - - - - T CACCGA T AA
CAGCA T T AAAAGCC T AGA TGT A T T - - - - ACAAAAA - - T T T CC T T T A T T T A TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A T T T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T TGCCCGAAA
GACCGT T A TGACAAGACAACC T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AACA TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AAACACAACA - ACA TGT T CCAGC T A T T T A T - - - - - C T TGAGT CAGT A -
T AAA T T T T TGAGA T TGGGAACA T T AC T T - - - - - - - - - T T A T T AA T A T A T C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T T - - - - - - - CA
T C T AA T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T AAGT T AAAG - T AAA T A T A T A T CAAA T C TGTGT AAA - - - - AA T TGAAAA
AA T AA T T T T T CAA TGCCAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAAACA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAACA TGT CC T AA - T - - - - C T A T T T T AGGT C T - - - - - - - - - - - GAAGGAGCA
AA T CAAAA T CAAA T T C T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGACACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T T CA T CCAAA - T - - - - T T AC T T CAGA T T T T T T T AAAA - - - AAC T AAGCA
AGT CA T C T C TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA TGGGT T A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AGT T A TGTG - T AGGCACAC T AAA T AA T T AA TGGT - - - - C T AAGAA T AA
ACA TGT T T - - - - - AGAGAAC TGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - GA T AC T A T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - AAA T T T AAC - - A TGT C T T CCGT AAAACCGT T T AAA T C T T AACCAA T AA
CA T A T T T CACA - - - - - - - - - - - T T AA T - T T AGAAAA T T T T T T T A T A T AC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - A T AC T AAA T A - GGAAA T T T T TGAA T TGAAC T T AA T - T T - AACCCAAAA
AAAGACC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C - - - - T CAAA T T A T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - - - - - - - ACGACA T T TGAAAAA T T A T T TGT A T T T TGACCAA TGG
GAGA T T TGGT AGGT AGT A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGGA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AGGA T T AA T - TGGGT T AGT T A T T CAGCCAA T C T AAGT C T AC T T AGA T A
T A T T A T T T T T AAAA T A T T T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - A T AAACAA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T T AACCCCAAAA T T T A T T T T T T A T T T A T T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T AGT T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AC TGGAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA - - - - - - - GT T ACAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T AGT T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAC T TGAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - GGAGAGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCAGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - AAGT A T A - - - - - T A TGC T TGGTGCA T T - - - - - - - - - T T CAA T CAGAA -
AAGCACA T T AAA T - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGA TGTGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - A TGT T T T AC - T A TGAA T TGT TGAAA T A T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4315bp; fragments: 264; full length: 30 (>=3883.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4315 bp
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TE: ltr_1_family_957.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 4615bp; fragments: 262; full length: 28 (>=4153.5bp)
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TE: ltr_1_family_957

 size: 5033bp; fragments: 7444; full length: 1 (>=4529.7bp)
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