
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4380
- - - - - - - - - - - - - T C - - - - GC T AGAGT T TGT T T TGT C TGAAACA T ACA T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAC T AA T C T T A TGT T AACACA T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T C - - - - GC T AGAGT T TGT T T TGT C TGAAACA T ACA T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAC T AA T C T T A TGT T AACACA T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAGA T T T T T T T T T T CA TGTGAAA T AA T CA T AGT - - - - - - - A T A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAGA T T T T T T T T T T CA TGTGAAA T AA T CA T AGT - - - - - - - A T A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AA T A T T C TGGT T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - GT A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T ACA T A T AAG - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGAC T T A T
AA T AA T A T T C TGGT T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - GT A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T ACA T A T AAG - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGAC T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGCGGT T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T AGA T A T TGT T T T T T AGAAA T T T AAAA TGTGGA T AACA TGG - - - A T T T T T T
AA T A T A T T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T TGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T AAA T A T ACA T AC T TGT T C T T T T CA T A TGT A T ACCA T A T CA T A T A T C T T T T
AA T A T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAA TGT T AACA T A TGA TGAAAA T T ACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T T T A T A T A T A T A T AAAA T T T T A T A T AA T A T A T
- - T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T T T A T A T A T A T A T AAAA T T T T A T A T AA T A T A T
AA T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A T A T AAAGA T T T AAAAA T T T AAAA T C T AGGAAA T A T AA T A T A T T T T CA
AA T ACAGA T ACAG - - - T T A T A T CAAAA TGT C T C T T AA - - - - - - T CACACA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGT AGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAGC T T T T T C T T AACG - - - - GT A T AGA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T AGA TGT A T A T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - -
AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAGC T T T T T C T T AACG - - - - GT A T AGA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T AGA TGT A T A T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A T A T AAAGA T T T AAAAA T T T AAAA T C T AGGAAA T A T AA T A T A T T T T CA
GC TGT T AA T CCA T C TGTGC T A TGGAAA T T T CCCCAAA TGAAAC T AA T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A T A - - - - T A T T T - - - - - - T T AGGA T T T AG - - - - - A T - - - - - - - - T T CC
GC TGT T AA T CCA T C TGTGC T A TGGAAA T T T CCCCAAA TGAAAC T AA T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A T A - - - - T A T T T - - - - - - T T AGGA T T T AG - - - - - A T - - - - - - - - T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T A T A T AAAA T AC - - - - - AA T C T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T AAGT T AACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T A T A T AAAA T AC - - - - - AA T C T CA
T A T A T A T A T A T A T T A T T T A T T T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGGCA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T T T A T A T A T A T A T - - - - - - - T A T A T AA T A T A T
T A T A T A T A T A T A T T A T T T A T T T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGGCA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T T T A T A T A T A T A T - - - - - - - T A T A T AA T A T A T
ACC T A T T T CA T AA T T TGT A T AAC T AAAA T T T TGT A T A TGAAACC T A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA TGT A T A T CCA - - - - - - - AA T T T T AGGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T A T T T CA T AA T T TGT A T AAC T AAAA T T T TGT A T A TGAAACC T A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA TGT A T A T CCA - - - - - - - AA T T T T AGGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T AAA T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T T T A T A T A T A T A T - - - - - - - T A T A T AA T A T A T
AA T CAAC T T ACAAGT T T T AGA T AACGT A T T A T T T A T - - - - - - - T AA T A TGTGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AAC - - A T A TGT AAG - - - - - - - T T T C T T AAAA T AAA T - - - - - - - TGT T T AA T T T TG
AA T CAAC T T ACAAGT T T T AGA T AACGT A T T A T T T A T - - - - - - - T AA T A TGTGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T C T AGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAAA T AA T C T T A TGT T AAC - - A T A TGT AAG - - - - - - - T T T C T T AAAA T AAA T - - - - - - - TGT T T AA T T T TG
AA T CC TGACGT T A T T T T TGT T CGACA T C T T T T T C T T C T T C - - - GT A T A T T TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA T - - - GCAGCAGGA T AGCCGAGCG - - - - - - - - - - T CGAGGGTGGA T TGT T T CA T T T AGGGGC T AAA T T AA T C T T A TGT T AACA T A T T T A TGT T T A T T T T A T C TGT T AA T AA T T A T - - - - T A T T AAA TGAGT T T T
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4380bp; fragments: 1483; full length: 0 (>=3942bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4380 bp
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 4683bp; fragments: 769; full length: 0 (>=4214.7bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_307

 size: 275bp; fragments: 96; full length: 87 (>=247.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 275 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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