
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1429
GCA T T CA TGAA T T T A T - - - - - T A T A T T A T T AA T A T T C T TGT T TGT AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAACC TGT ACACAGT T A TGGTGAAGT T A T AA T CC T CAGT AAAGT A T AAGGAAA T T TGAAA T AGAGGT T A T A T T T T AACAA T A T T CGT T AAGCA T T C
GT AA T TGCAAA - - - - TGGT T A T T T AAAA T T AGAA T A T T TGCC T ACGGA T - GAAA TGT TGGGGA TGT CC T AACAAAAGGT TGT T CGA T AAAACA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T TGCAAG - - - - TGGT T A T T T AAAA T T AGAA T A T T TGCC T ACGGA T - GAAA TGT TGGGGA TGT CC T AACAAAAGGT TGT T CGA T AAAACA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA - - T T TGCGT T AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT
ACACCAGACAA T T T A TGGA T A T ACA T CA T CGAGT T TGT TGCA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAACC TGT ACACAGT T A TGGTGAAGT T A T AA T CC T CAGT AAAGT A T AAGGAAA T T TGAAA T AGAGGT T A T A T T T T AACAA T A T T CGT T AAGCA T T C
GT AA T TGCAAA - - - - TGGT T A T T T AAAA T T AGAA T A T T TGCC T ACGGA T - GAAA TGT TGGGGA TGT CC T AACAAAAGGT TGT T CGA T AAAACA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA - - T T TGCGA T A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA
AAAA T AGGAAA T T T A - - - - - - GGTGCCA T CAAAC T C T T C TGCCACAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAACC TGT ACACAGT T A TGGTGAAGT T A T AA T CC T CAGT AAAGT A T AAGGAAA T T TGAAA T AGAGGT T A T A T T T T AACAA T A T T CGT T AAGCA T T C
GT AA T TGCAAG - - - - TGGT T A T T T AAAA T T AGAA T A T T TGCC T ACGGA T - GAAA TGT TGGGGA TGT CC T AACAAAAGGT TGT T CGA T AAAACA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT TGCAAA T T T A - - GA T A T ACAGAA T T AGA T T TGT C T C T C T CAGTGAGAAAGAAAGAGGA T A TGC T AAGAAAAGGT T A T T T T T C T A T CCCCAA T CAA - - - - - - - - - - CAAACAACC TGT ACACAGT T A TGGTGAAGT T A T AA T CC T CAGT AAAGT AA T T A T T AA T T A T T A T T A - - - - - T A T A TGT TGT CGA T AA T CGA TGAGCAC TG
- - - - T TGAGAA T T T C T C TGT ACA T A T T T T T AAAA T AA T T ACA T AGCCGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAGCA T T T A T C T AGA T A T - - T C T T T CAACAA - - - - - - - - - - - - AA T A
GTGGCAGAGT A - - - - - - - - - - A T CACCAC T AAAA T AGT TGT T T T T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAAC TGCCACGC T A T T T CA T T AAA T T A T T A T T T T T A T T T AAA T T A T T AG - - - - T T T A T AA T A T AAAA T A T A T T T T AAGAACA T T CGT AAACCA T T T
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 size: 1429bp; fragments: 22; full length: 5 (>=1286.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1429 bp
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TE: ltr_1_family_338.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1769bp; fragments: 19; full length: 0 (>=1592.1bp)
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TE: ltr_1_family_338

 size: 210bp; fragments: 19; full length: 11 (>=189bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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