
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6072
CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T C T CACA T T T - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACAC T CACACACAAAAGT AA - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T AA T T T T AAAA T T T AGT - - - - AAA T T C T T T T CGGT CGA T C - - - A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AAAA T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA T AA T AAAAGT T T T T T T AA T A T AGTGCGT A T A T T T T CA T T T T T CAGC T T T AC T ACA TGAGCA T CCCAA T
T A TGA TGGT C TGAAAC T T - - - - - - - - GGGT T T T T T AA T AGT AAC T A T AAGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - T - T AGT ACGT T AAA T T AACCACC TGGAC T A T T A T TGACCAAC TGGAA - A -
T A T A T A T A T A T A T A T A T T - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - T A TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AAAA T T A T A - T T T T C T T T T T CGC T C T T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - C T T A T A T A T A T A T A T C T A T A T A T C T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - -
AAAGT AAAGT AA T T AGT - - - - - - - - - AAAA T T T T T AC T CCA T - - - - - - A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T T T T CGC T C T T ACAA T A - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T AACAC T T T T T CGT T AGGTGAGT T T TGT T A T AAGGT C - - 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 TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T AGA T T A T AGAA - T
T AA T T AAA T T T T T AAAA T T AGGAA T AAAAA T C T T A T T T T T C T A T T AAA TGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACAAA TGT A T AAGT T C T T - - - A T - - - - T ACGT A TGT A TGT A T A T A TGA T A T AGGGT TGT CAA T T TGGAAAA T
T A T A T AAA T T A T T A T A T T T AA T AA - AAAA T A T TGT AA T AAA T AA T AAA TGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T A T ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
T A T A T CAGT T T AA TGT A T T A T T AACAAAA T T CGT AAAGGT A T T CG - - - AGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA T A - - - - - - - - - - T T T T A - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T T AA T CGGACCACCC TGT - - T AAGACGCCGC T A TGT T T - - - - - - AGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGCGACCAGTGGCGT CGCCAGCGGT CAAGGT CGGCGGCAGGGT C - - -
CAGA TGA T T T TGA TGGT C - - - - - - - - A T AAAC T T A TGAAAGT A T T AA - AGTGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AACAA T T AA T TGGAAAA T CAAAA T T T CA TGA T T T T T AAAACA - - T
T A T A T A T A T A T A T A T A T T - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - AC TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA 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
TGGGAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T CAGT A T A TGC T TGAA T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACC T A T T C T T AGA T T ACAGT TGAGGA T TGGAAC - - C
T AAA - - AA T C T AA T AGT T T AG - - - T CA T AACCC TGT A T A T T T A T T T A - A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - GA T A T T A T AAA T AAAA T AA T A T AAAAGAAA - - C
T AAAAAGAC - - - - - - - - - - - - - AA - - A T A T T A T T AAACGGC T T T T - - - T C TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAAA T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACA T A T A T A - AAA T A T T T T T AAAA T A - T ACA T AAA TGCA T C T T T T T AAAAC TGAA T T T C T AGC T A T T C T - AC
T T T TGA T A T T T T TGACGCAAGT - - T AAAACGC T T C T T T AGT T A T T - - - C T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - AA T A T T T T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA T CAC T T AAGC T T A T T T AACC - - - CCCA T AAACAAA T AACAC T T AACAAA T T T CAAAA T T T A T AAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A TGT T T C T T T T A T T CGC T C T T ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T A T AAAC - - - CACAA T AGT AAAC T T T TGAAAA T AGAAGA - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T A T T T T T C T T A T T CGC T C T T ACAA T AA T A T TGGT T T TGT T AA T C - - - GGCA T A T AAA TGT C TGT T ACAGGT T AA T T CGT T AAAGAAA T A - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T A T A T T T T T C T T AC T CGC T C T T ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T A T T CAGGC TGAGGCGAC - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6072bp; fragments: 4298; full length: 0 (>=5464.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6072 bp
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 size: 6472bp; fragments: 4471; full length: 0 (>=5824.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1037
 size: 3510bp; fragments: 633; full length: 21 (>=3159bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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