
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5828
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CCCGT AAA T AC T CCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T AAAGGC T AAGGAAGGAAAA T T TGA T T T T A TGCAAG
AAAAAA T A T A T AGAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAC T T A T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CCCGT AAA T AC T CCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T AAAGGC T AAGGAAGGAAAA T T TGA T T T T A TGCAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CCCGT AAA T AC T CCAACAAC T T ACACC T T A T T T A T CAAA - - - - - - - - - GT AC T T AAAAA T T AGCA T C TGAGGAGA T AAAA T TGT ACA T T A TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T A T A T T T AA T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - AAC T CCCGT AAA T AC T CCAACAAC T T ACACC T T A T T T A T CAAA - - - - - - - - - GT AC T T AAAAA T T AGCA T C TGAGGAGA T AAAA T TGT ACA T T A TGT CAA
GA T A T A T C T A T CGAA T AGAGT T T AA T T T CAAAAGCAGAA T T T T T A T T T - - GAA T A T AGACGT T A - AGAA T AAAAA T T T T TGAAA T T T AGT A T CA T T T T T T - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA TGA T AAAGT AGAA T A T AAAAAAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA TGA T AAAGT AGAA T A T AAAAAAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - T ACACA T CAACA - - CAAA T AA T T A T A - - - - - - T AAAAA TGAA T AGCAAACCAAGA - - - - CA T AAGA T T T TGC T AC
AA T AAA T AGA T TGAA T TG - - - T T A T T T T T CA T AAAAAAA T A T T T - - - - - - T AA TGT AAGCA T CAAA - - - - AAGAGA T T - CAAAA T AGAA T AA T A T - - T T A - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - T ACACA T CAACA - - CAAA T AA T T A T A - - - - - - T AAAAA TGAA T AGCAAACCAAGA - - - - CA T AAGA T T T TGC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACAAA T T A T AGT T TGA T AA T AA T A T AA T T A T - - A T T T T AA T AACA T AA T A T A T T AAAAAGA - - - - T T CGAAAC T AGC T AAA
GAAAAA T A T A T CGA - - - - AA T C T A T T AC T AGT AGAGAAA T T T T T A T T T AGT AA T A T AAACGA T AAAGAA T AAGAAA T T T T T AAA T T T A - T AAAA T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACAAA T T A T AGT T TGA T AA T AA T A T AA T T A T - - A T T T T AA T AACA T AA T A T A T T AAAAAGA - - - - T T CGAAAC T AGC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAAC - - - - - - - AGA T TGAAA - - T AAA T AA T T A T A T ACAC T T AAAAC T T ACCGT T T T AGAAA T A - - - - T T T T CAA T T T T A TGAA
AA TGAA T A T A T C T AAA TGAA T T T A T T C T T - A T AAAAAAA T T T T T - - - - - - T AGT A T AAACGT T AAAGAGT T AGAAA T C - T T AAA T T T A - T AA T A - - - T T T - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAAC - - - - - - - AGA T TGAAA - - T AAA T AA T T A T A T ACAC T T AAAAC T T ACCGT T T T AGAAA T A - - - - T T T T CAA T T T T A TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACAAA T T AC T TGCCGT T T T T CA TGAAA T AA T A - GT T A T T T T AC T C TGAAAA T T AAAAAAAAAACA TGCCA T A T T A T - - - - -
AGT AAA T C T A T CGA T T T - AA T C T A T T T T T AA T AAAAAAC T TGT T A T T T CA T AA T AGAAAAGT T AAAGCACA TGACAC T T T T AAGC T T AACAA T A T T CC T T - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAA T AAGT CAAA T T - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAAA T AAGAAA T T T T T AAA T T T T ACAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA T A T T ACAAGT AAA TGAGCA T - - - - - - - - - - T T T T T T T T A T T T T A T A T T T T CAAGAAA T - - - - T C T AAGA T T T T C T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA T A T T ACAAGT AAA TGAGCA T - - - - - - - - - - T T T T T T T T A T T T T A T A T T T T CAAGAAA T - - - - T C T AAGA T T T T C T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAA T A T AA T AGACGAGAGCGAGAAAAAAGAA T TGAAGT T ACGAAAA
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TE: ltr_1_family_326.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: 5828bp; fragments: 65; full length: 0 (>=5245.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5828 bp
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TE: ltr_1_family_326.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_se.fa

 size: 7282bp; fragments: 63; full length: 0 (>=6553.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_326

 size: 324bp; fragments: 24; full length: 9 (>=291.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 324 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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