
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5737
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T T ACA TGT C T AA - - - - - - - - - - - A T A T A T C T TGC T T AGT AA T T A T T T T T AGGA T A
GCGA T CCAGAACCAGAGT AACGGC T CCGCGT A TGCGCGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT TGA T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T T T AA - - - - - - - - - AC T T T CC T T - AGA T AAA T A T A T T T T ACA T AACAA
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGA T AA T C T TGT C T CGAAAA
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGAA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T CAGT T T T AACAAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGGTGA T T T T T TGT AAACAA
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T ACC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T T AA T AA T AA T AACACGAACC
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T T T T T T C T AA - - - -
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACAAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAGGAAGT A T CA T AAA T AGAA
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGGGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T AAA - - - - - - - - A T T T A T A T - - A T A T A T A T AA T A T A T A T AA T A T A T
A TGA T A T C T AAC T AAACGCACCAA T A T A T A T A T T CA TGA T C T AA T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T AAG - - - - - - - GA T T TGAGT T T CGGCGAAGCGTGGTGAA TGAACGA
AC T T T CCGAAACGT T AAGCA T T T T T T T A TGT AAAC T T C TGACAAGT TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T AA - - - - - - - - AA T T CAGA TG - T T ACAAACAA T T A T CA T AACA - - -
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGT - - - - - - - - - C TGT T T CGGAACAGC
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CACAAGT T A T T AGA T A T A - - - - - - - - - AAGT T AAAAA T A T ACCA T A - - - - - - - - - - AAAAAC
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - C T AAGTGT T T AA T C - - - - - - - - - - - - AAAGGA
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT T AA T TGT T T T A T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T AGAAA T A - AA T T AA TG - - - T TGGAAGG - - - - - - - - - GTGT TGAGGAAA T AA
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T T A T T CAGTGGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGG - - - - - - - GGA TGC - - - - - - - - - A TGT A T AA TGGAAA T
CGCGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGC - - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CACAAGT T A T T A T A T A T A - - A T T A T T AAA T T T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A TGAGT AAGGC
AAAA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T ACA T A T T T - - - - AAAAAA T T T T AA T T TGT AGTGAAAA T A - - - - - - AACGGT
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAAGT T A T T A T A T A T ACA - - T CA T A T A T T T T AGTGT T T AA T T T T T C T T T C T AA T AAGAA T
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T AC T ACCGACGGGAGAGGT C TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAAGT T A T T A T ACA T A - - - - CAA T T AA T T T AAAGGT AC T A T A - - - - - - - - - - - - AGAGGT
CGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGCGCA - - - - - - - - - - - - ACGACC T C T AGA TGGC T C TGGC T T ACCACCGACGGGAGAGGCC TGGGCAA - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A TGT A - AGGCAAAAAAAC T AA T T T T ACGC T A T AA - - - - - - - - - AAAAGT
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A - - - - - AA T T AA T A - - - - - AGA T A TGTGA T T T T AA TGT T T T AAAAAAAC
GCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC T CCGCGT A TGCGTGGA T CAGGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_659.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5737bp; fragments: 583; full length: 0 (>=5163.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5737 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_659.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6061bp; fragments: 409; full length: 0 (>=5454.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_659

 size: 4722bp; fragments: 438; full length: 0 (>=4249.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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