
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5945
A T AAAAAAAGA T AAAGA TGCCC T T A T CAA T C T T T T AAAAA T T TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T T C T AAAA TGT T T CAAA T T T T AA TGT T T C T T T AAA T T T T AA T A TGAA T T AA T AA T T T T CGAAAAAGAAAGT T TGAGAACAAAAAA T T T T T C T AC
CGAGACAGAAA T AAAAA TGGT TGT T T T AA T T T CA T T TGAA T T AA T ACA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - A - - - - - T T T CACA TGT T T T AAAAA T T T A T T C T T T T T CAAA T T C T AA T A T AAGT T A - - AA T TGTGAAGAAGAGGAGAAAGAGAA TGAAGAA T T T - - - - - C
CGAGACAGAAA T AAAAA TGGT TGT T T T AA T T T CA T T TGAA T T AA T ACA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAAAA T TGCA - A T T CGT T T T T AGA T T T T T CAAAA - - - T A T A T ACA TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACAGCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAAAA T TGCA - A T T CGT T T T T AGA T T T T T CAAAA - - - T A T A T ACA TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACAGCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - GAAAAACA T T AAAA T A T T T T AAA T T T T T A T T T T T T T T T AAA T T T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAAAAAA TGT TGACA T AAAAAA T T T - T T T A T
AAAACA T ACGC T AAAAAC T AACA T A T T T AA T C T A T AC T A - - - - - - A T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACA T ACGC T AAAAAC T AACA T A T T T AA T C T A T AC T A - - - - - - A T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAAAAA T AGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAA - - - GGT A T A TGTGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - GAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAAAAA T AGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAA - - - GGT A T A TGTGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - GAAAA T T T T T AAAA TGT CA T AAA T T T A T T T T T CC T T T T AAA T T T T A T T A T AAA T T AA T AA T AA T CA T AAAGCGAGC T T T AC T CA - - - - - - - T T T T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T - - - T A T A T A T C T A T T ACCC T A TGA T - AAAA TGACA T CA T CACACCCGGGTGGCCGAGCGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGA T AC T T A T T T AAAAA TGAA T TGT T CCAGT A - - - - - T T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - C T T T A T A T AC T AAACC T T T AAGA T - - - - - - - - - T T T T A T
T AAA T AACAA T T T AA - A T T T A T A T A T T T AAC T T C T AAAAAA T TGT AGA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C - - - - - T T AGCAGGTGGGGGAGC TGAACGGT AGGAAA T CGT T T TGT
T AAA T AACAA T T T AA - A T T T A T A T A T T T AAC T T C T AAAAAA T TGT AGA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - AAAAA T T T T T AAAAAGT T T T AAA T T T T T A T T T T T T A T T AAA T T T AAAAA T AAA T T AA T - - T T T T CGA T T ACCGT T AC T T T T TGA T T AAACG - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGGT T T T CAA T T T T T AA T TGA T T AGT A T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T AA T AA T CGAAA T T T ACCGAA T T T T T CAAA T A - - - - - - - - T T T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGGT T T T CAA T T T T T AA T TGA T T AGT A T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA TGACACCAGGGTGGCCGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5945bp; fragments: 651; full length: 0 (>=5350.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5945 bp
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 size: 7227bp; fragments: 649; full length: 0 (>=6504.3bp)
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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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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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