
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9339
T T CACA TGAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGA T T T T C T ACA T A T - - T AAAAAAAGAAAAA - - - - - - - - - - C T A T A T
T T CACA TGAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGA T T T T C T ACA T A T - - T AAAAAAAGAAAAA - - - - - - - - - - C T A T A T
T T CCCCAGT CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T CGT AAAAAAA T AAAAAA T AC T T T T A T - - - - AC
T T CCCCAGT CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T CGT AAAAAAA T AAAAAA T AC T T T T A T - - - - AC
C T T CC T TGA T AGT AAAGACA T T CCA T AAA T AA T AC T T AGGA T T AA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T CGGT A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T T T AGC T ACAA T - - - - - - AAAA T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAC T A T T TGGTGACGA T ACC T CGTGGCCA T T CCC T TGGAC T CA T TGCACGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T C T T T T A T T TGA T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAC T A T T TGGTGACGA T ACC T CGTGGCCA T T CCC T TGGAC T CA T TGCACGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T C T T T T A T T TGA T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CACCCC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA - CG - - - - - AAAGAAAAAA T AAA T T T A T - - - - A T
C T CACCCC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA - CG - - - - - AAAGAAAAAA T AAA T T T A T - - - - A T
T T AAACAGACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGACC T ACAGCGT AAAAAAAGAAGGAGTGA T T T T C T C T A - A T
T T AAACAGACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGACC T ACAGCGT AAAAAAAGAAGGAGTGA T T T T C T C T A - A T
C TGGCC TGA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - AAAAGAAAAAAGAA T T C T ACC T A T A T
C TGGCC TGA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - AAAAGAAAAAAGAA T T C T ACC T A T A T
C T CACCGT T CACCGACAGT ACC T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGT T TGT T C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGT TGT T T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T CCC T CGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGT TGT T T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T CCC T CGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T ACGT T T T A T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAC T AGT TGGTGACGA T ACC T CGTGGCCA T T CCC T TGGAC T CA T TGCACGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T C T T T T A T T TGA T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAC T AGT TGGTGACGA T ACC T CGTGGCCA T T CCC T TGGAC T CA T TGCACGT TGAGT TGC TGC T A T C T A T T T T ACGTGA T A T C T T T T A T T TGA T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A TGGGCC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT
T T AC T TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T C T T T T AGT T T AA T A T T T T T A T T T T C T AA T T T T ACGCCCGA T T A T AAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9339bp; fragments: 218; full length: 0 (>=8405.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9339 bp
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 size: 10386bp; fragments: 226; full length: 0 (>=9347.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_134
 size: 221bp; fragments: 50; full length: 22 (>=198.9bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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