
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6564
CAAAAA T ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAACA TGAA T T T T AAA TGAA - AGT ACA T TGA - AAA - - AA T CAA T A T T T T T AACAGACGA T - - - - - - A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAA T ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - T T C T AAGGAAC TG - A T T A T T T T A T T C T T TGGA T TGAAAC TGT T C T T AAACACA T T T A T AGT C TG - - - T TGCAGGT - - CGC T T T T AAGT A - GA T T - T A T AA
AAAAAACA TGAA T T T T AAA TGAA - AGT ACA T TGA - AAA - - AA T CAA T A T T T T T AACAGACGA T - - - - - - A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT CAGGGTGCGC T C T T A - GAGTGA - - - - - - TGAGT A TGAC - - - - - - -
T AAAAAAA T AGGT C - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - AA T CACGA T T T - - ACAAGT TGA T AA T T A T A T ACA TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAA T AGGT C - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - AA T CACGA T T T - - ACAAGT TGA T AA T T A T A T ACA TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - T T T T AAA T AA T T A T A T T T T A T CA T T C T C TG - GT TGA T T TGAAC T T CGAGAACGTGT A T AGTGCGC - T ACGTGGGTGGCA T A T T T AAGAA TGA T TGTGAAA
ACAAAA T T T AACA T CC TGGTGAA - GGT A T A T A T A - AAAAAAA T AAA T A T C T - - - TGAAC TGA T - - - - A T A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAA T T T AACA T CC TGGTGAA - GGT A T A T A T A - AAAAAAA T AAA T A T C T - - - TGAAC TGA T - - - - A T A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAAC T TGAA T AA T TGC TGAA TGGT AAA T T T AAAAA T AAGT T ACAAA T T T T A TGAA T T AGT AA T T - - A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAAC T TGAA T AA T TGC TGAA TGGT AAA T T T AAAAA T AAGT T ACAAA T T T T A TGAA T T AGT AA T T - - A T A T A TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - T T T T A T A T AA T T AGA T T T T A T CAGT C T T T T AA T TGAA T T T AA T T T T ACAAA - - - - - - T A T TGTGCA T T T ACACA T - - GACA T T T C TGT A TGA T T T CA T T C
T AGAA TGGCAAGT - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - GGT ACCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAA TGGCAAGT - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - GGT ACCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - T T T T AAACAA T T A T A T T T AA T C T T T C T T TGAAACGAA T T T AA T - - T AAAAA - - - - - - TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAAAA T A T A T AA T AAACGCA - - - - - T A T T T AAAAAAAAA T ACA T A T A T A T AA T A T A T AA T AA T T A T A T A TGTGT T T TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAA T T AGAGA T CA T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAAAA T A T A T AA T AAACGCA - - - - - T A T T T AAAAAAAAA T ACA T A T A T A T AA T A T A T AA T AA T T A T A T A TGTGT T T TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - T T C T AAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - A T AGTGTG - T T T CA TGGGAAGCACGT TGAAGT AAGAGTG - - - - -
AAAAAA TGCAGGT CCC T A T T AAGTGA TGGT T T CAAAGAAACA T AAGTGA T T T T A T AAAAAA - - - - - T A T A T T TGTGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA TGCAGGT CCC T A T T AAGTGA TGGT T T CAAAGAAACA T AAGTGA T T T T A T AAAAAA - - - - - T A T A T T TGTGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAGT T AGAGT T A T T AAGT - - A TGGT AGGTGTGGAAAA T AC T CAA T T T T A T T A TGA T T T T - - - - - - A T A TGT T TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAGT T AGAGT T A T T AAGT - - A TGGT AGGTGTGGAAAA T AC T CAA T T T T A T T A TGA T T T T - - - - - - A T A TGT T TGT T A TGT T C T CCCAAGGA T AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA T T A T T A T A T T T T A T CA T T C T T TGAA T TGAA T T T AA T T T T AAAAGCA T T T A T AGGGT CC T T T T A TGGGTGGCACA T T T AAA T A T AA T TGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA T T A T T A T A T T T T A T CA T T C T T TGAA T TGAA T T T AA T T T T AAAAGCA T T T A T AGGGT CC T T T T A TGGGTGGCACA T T T AAA T A T AA T TGT A T AA
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TE: ltr_1_family_251.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 6564bp; fragments: 286; full length: 0 (>=5907.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6564 bp



0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
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 size: 8173bp; fragments: 285; full length: 0 (>=7355.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_251

 size: 254bp; fragments: 44; full length: 38 (>=228.6bp)
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Before TEtrimmer 254 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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