
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13247
T A T T T C T ACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAAAAA T A T T C T T AGAGAACA - - - A T AAC T T C T T C T T T T A TGGT CAA T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAAAAA T A T T C T T AGAGAACA - - - A T AAC T T C T T C T T T T A TGGT CAA T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAAGT C T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGTGAGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAAGT C T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGTGAGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAGGT T T A T T C T T AAAAAACGT T T A T AA T T T T T A T T T T CA T TGT CGACA T T
GA T AAC T C T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACAAGGT T T A T T C T T AAAAAACGT T T A T AA T T T T T A T T T T CA T TGT CGACA T T
T A T A T T CAAA T T T A T T T - T T T A T T T AA T A T T TGT T CAAAA T C T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T CAAA T T T A T T T - T T T A T T T AA T A T T TGT T CAAAA T C T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T A T T A T T T T AA T T T T T T T A T T T AA T A T T T T T T CAAAA T T T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T AA T A T - - - - - - GCGT T T - - - - - - - T T A T CAACA T T ACGAGT ACG
T A T T A T T A T T T T AA T T T T T T T A T T T AA T A T T T T T T CAAAA T T T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CAA T AAAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA - - - - T TGT T C T T AAAGAA T A T T T - - - - - - - TGA T T T T CGT CGT AAGT CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGCCAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA - - - - T TGT T C T T AAAGAA T A T T T - - - - - - - TGA T T T T CGT CGT AAGT CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGACAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA TGT AC T A T T T T T AAAGAC T T T T T A T AACAC - - - - - - - - - T TGT AAA T CAA
AAAAA T CAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGACAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA TGT AC T A T T T T T AAAGAC T T T T T A T AACAC - - - - - - - - - T TGT AAA T CAA
T T TGT T AA T A T T AA T T T T T T T A T T T AA T A T T T T T T CAA T T T T T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT T AA T A T T AA T T T T T T T A T T T AA T A T T T T T T CAA T T T T T AAAAAA T TGT T CGGGCAGT T ACGGT CCCA TGAA T TGGAAC T AAACGTGACAACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT C T A TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGACAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA - - - - - - - - - - - CAAGGAACC T T - GT ACC T T - - - - - - - - - T T A T T AACC T T
AGT TGT T AAC T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT TGT T CA T T A T T AGACAAC TGGT C T T T CA T CCACACACGAAAACA - - - - - - - - - - - CAAGGAACC T T - GT ACC T T - - - - - - - - - T T A T T AACC T T
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 size: 13247bp; fragments: 234; full length: 0 (>=11922.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13247 bp
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 size: 13606bp; fragments: 253; full length: 0 (>=12245.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_362
 size: 285bp; fragments: 21; full length: 21 (>=256.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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