
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5396
AAA T A T TGGC T T T - - - - CCA T T AGAC T A T ACAGAGTGAGT C T TGT A - - T A T CA T AA TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T TGGC T T T - - - - CCA T T AGAC T A T ACAGAGTGAGT C T TGT A - - T A T CA T AA TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T C - - T AA - - - - - - - CCCA T C T - AGA - - - - AAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - T T T TGT TGGAAAAACAACA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AA TGAA T T - - - - A T CGAAACCACGC - - - T T T AACA T AAAAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - T T T TGT TGGAAAAACAACA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA - - - - - GCA T T - - - - CGGGC TGAC T AAC TGGAA T T T AAA T T T T A - - T A TGAAAA TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AGTG - - - - - - - - - - - A T T AGAC T TGGA T CAAGGCAAA T T T T A - - - - - - - C T C TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T T A T AAACAA T T T T A T C T AGT T TGT T A T AA T T A T AAA T A T T A T T T T A T A T T T - T T AA T T A T T T AC T AGGA T T AAGCCCA T T T - AAA T T AAAAACAA
AA T T AGTG - - - - - - - - - - - A T T AGAC T TGGA T CAAGGCAAA T T T T A - - - - - - - C T C TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T T A T AAACAA T T T T A T C T AGT T TGT T A T AA T T A T AAA T A T T A T T T T A T A T T T - T T AA T T A T T T AC T AGGA T T AAGCCCA T T T - AAA T T AAAAACAA
CCA - - - - - GCA T T - - - - CGGGC TGAC T AAC TGGAA T T T AAA T T T T A - - T A TGAAAA TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AA T T T CA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A TGA T T A T AAA T A T T A T T T T A T A T T T - T T AA T CA T C T AC T AAAA T T A TG - - - - T T T A T AA - - - - - - A T AG
A T A - - - - - - - - - T - - - - A T ACAGGGT CAAC T AAAA T T T AGA T A T T T - - - - - - AAA T T TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T CA T AAA - - AGT T AA T T TGA T T TGC T C T AA T CACAGA T A - - - - T T T A TGT T T C T TGAA T A T T T T T CAAAA T - - - - - - - - T T T ACAGT T AAAA - T AA
A T A - - - - - - - - - T - - - - A T ACAGGGT CAAC T AAAA T T T AGA T A T T T - - - - - - AAA T T TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AGTGGT T T T AAGGC T AGT TGA T T AA T AAAAGT T T AA T T - - - - A T T A TGAGGGGTGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA - - - - - - - - - - T AGGA TGT CGGT CCAGAGGGAAACGAACGT T AAA TGA - - - GT T C TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA TGGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T AA T AGT T A T A T - - - - - - - - - - - - T T CA T T T AAAA T T A - AGA T AA
C T T T AGTGGT T T T AAGGC T AGT TGA T T AA T AAAAGT T T AA T T - - - - A T T A TGAGGGGTGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA - - - - - - - - - - T AGGA TGT CGGT CCAGAGGGAAACGAACGT T AAA TGA - - - GT T C TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA TGGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC - - - - - AC T T T - - - - - - ACCACCC TGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T T A T AAACAA T T T T A T T T AA T T TGT T A T AAC T A TGAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC - - - - - AC T T T - - - - - - ACCACCC TGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T T A T AAACAA T T T T A T T T AA T T TGT T A T AAC T A TGAA T T T T A T T T T A TGT T CA T T AAA T A TGCAC T AGAA T T CACCCCA T T T T AAAACAAA - A T AA
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACGT T AC T T TGAA TGTGT - - - - - - - - - - - - - T AAC TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACGT T AC T T TGAA TGTGT - - - - - - - - - - - - - T AAC TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AGGA - - - - - ACGA T AAGAGACC T ACAGGAAGACCAAACC T - - - - - - - - - GA TGTGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AA T T AGGT A T T T T - - - - - - - - - - AA TGT TGT AAACAA T TGT AGT TGAC T T A T T A T AA T AA T AACCA T TGT T T TG - - - - - A T T AA T CG - - - AC T AAAAGT AA T - - - - T A T - CAA T T A - - - A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AA T T AGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T T T - - - - GGA T C TGT T T A T TGA T AGACCAAA T T T T A T T AACGT T T C TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T AGTG - - T T T AAGGT T AGT TGA T T AA T AAAAGT T T AA T T - - - - A T T A TGAGGGGTGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T AGTG - - T T T AAGGT T AGT TGA T T AA T AAAAGT T T AA T T - - - - A T T A TGAGGGGTGT TGGAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T T T - - - - GGA T C TGT T T A T TGA T AGACCAAA T T T T A T T AACGT T T C TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - AACA T T - T AAA T AA T T T T AC T T AA T CAGT T AAAA T T AAAAA T A - - - - - - - AAA - - - A T AAA T T AA T T AA T AAAGT AGAG - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCCCACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA TGGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCCCACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT TGGAAAAACAGCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA TGGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAC T AAAA T AAAC T TGA T - - - - - A T T A - - - C T TGTGT TGGAAAACACCA T T AA T AA T AA T T AA T AAA T AGGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5396bp; fragments: 98; full length: 0 (>=4856.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5396 bp
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TE: ltr_1_family_360.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: 6532bp; fragments: 98; full length: 0 (>=5878.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_360
 size: 329bp; fragments: 50; full length: 39 (>=296.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 329 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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