
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8731
T T AA - - T AGAAAAAAC T AAAA T - - - - - - - - - - TGAA T T AGA T A T A T A T A T A T CAAA T T T T AA T T T AAAA T AA T T AAGT T AAAA T TGGC T AA - - - - - - - - - - AA T CAA T AGT CAAAAGT A TGGTGAA T ACAGA T AGT T AA T T T AAA T T AA T A TGT A TGAA T AAAA T AAA T A - T CA - T T A T T T T A T T T A T A TGT C T A T - - - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAA T AGT CAAAAGT A TGGTGAA T ACAGA T AGT T AA T T T AAA T T AA T A TGT A TGAA T AAAA T AAA T A - T CA - T T A T T T T A T T T A T A TGT C T A T - - - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAACA T AGGT T CGA T C T T CA T T T AC T T CA T T A T T AAGT AA T T T CAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAACA T AGGT T CGA T C T T CA T T T AC T T CA T T A T T AAGT AA T T T CAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAA T A TGT AAGA T T AA T A T - T T T T ACGT T TGCA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAGAACAC T T T AGT T - - - - - - - - - T T T T T AAAACAGA T ACGT T - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAGAACAC T T T AGT T - - - - - - - - - T T T T T AAAACAGA T ACGT T - - A T
T T AAAGAA T AAAAAA T T AAAA T T T T T AAA T T T TGCA T T AAA TGT A T A T T T C T CAAA T T T T AA T T T AAAAAAA T T AAGT AAAAA T T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGCA T T AAA TGT A T A T T T C T CAAA T T T T AA T T T AAAAAAA T T AAGT AAAAA T T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - AA TGA T CAAAAGCAAGGTGAA T ACAGA T A T T TGACC T AAA T T AA T AA T T A T AGAAAGA T T AAAAA - - - - - - - A T T C T AGACACAAA T C TGT T CAAA
- - - - AA T A T T AAAAA T - - - - - - C T T T - - - TGT AA TGT T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - AA TGA T CAAAAGCAAGGTGAA T ACAGA T A T T TGACC T AAA T T AA T AA T T A T AGAAAGA T T AAAAA - - - - - - - A T T C T AGACACAAA T C TGT T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA TGA T T AAAAACA TG - - GAA T ACAGGT AGT CACC T T AAA T T AA T AGAAGT AGAAAA T T T T AA T A T T CA T T CA T T CCAA T A T T AAA T T TGA T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA TGA T T AAAAACA TG - - GAA T ACAGGT AGT CACC T T AAA T T AA T AGAAGT AGAAAA T T T T AA T A T T CA T T CA T T CCAA T A T T AAA T T TGA T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C - A TGA T CGAGAGCA TGGTGAA T A - AGA T AGC T AAC T T AAA - - - - - - T T CC TGAGGGACA T AA - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - -
T CAAGA T A T AAAAAAC T AAAA T T T T T T AC T T ACGCA T T AAA TGT A T AC T T CCC T AA TGA T AA T T T AAA T AAA T T AAGAAAAAAAAAGT T AA - - - - - - - - - - GA T C - A TGA T CGAGAGCA TGGTGAA T A - AGA T AGC T AAC T T AAA - - - - - - T T CC TGAGGGACA T AA - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C TGAAGGT A T T T AA T A T T T A T T T A T T T T A T CGAAAA T T ACGT AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C TGAAGGT A T T T AA T A T T T A T T T A T T T T A T CGAAAA T T ACGT AAAAA
T T AAAA T AAAAAAGT T TGAAAA T T CGCCC T T T T ACAC - AA T TGTGT A T T T C T CAAA T T T AAA T T T AAGAAAA T TGAGT AA T AGT T AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 8731bp; fragments: 84; full length: 0 (>=7857.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8731 bp
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 size: 10921bp; fragments: 84; full length: 0 (>=9828.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_3
 size: 297bp; fragments: 27; full length: 27 (>=267.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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