
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9593
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGC T CAAGAGC T T CGT TGCAAA T TGGAAAGAACGAGACGT TGA T T AA T T TGAAA TGA T CC T T A TGAC T AG
GAAGACGGTGT AAAGAA TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCAAACCAAGACA T ACACACG - - - - - - C T ACAGGT A T T CGAC - - - - - - - TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T C T A - T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T AGGCGCAAAAGAGC T ACGT TG - - - - - - - - - - - - - - T T AAACGT T AA T T - A T T T AAGGTGA T AC T T A T AGC T AA
- - - - - - - - - - - - AAC T C T T A T T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAA T T T ACACAAAACACAA T AAA T T A TGT AACGAAGT T ACA - - - T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT TGCAA T - - - - GT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCAC T TGACCCACA T T CCCA T T AAAAAAA T A T T CA T T T AAA - - - - CCC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T C T A - T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGT AC T AGAGC T CCGT TGCACCCC - - AAAAAA - - - - - - - T T CA T T AA TGCA TGGT AA T AC T T A T AAC T AA
AAGCAC T A T AGT TGGAC T AA TGT AAAAA TGT CA T ACCA T AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAA T TGT A T AAAA T T C TGC T T T AA - - C T A TGC TGC T CACAGA T AAAGT TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T A T T T T T A T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGAAC T TGGT T CGT T CACAGA - - GCA TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T C T T AGA T A T T T AA T A T T A T T T T T CCC T T T - - - - - - - - - - TGT CCGAGAACAGGGACC T TGCAAA T T TGGCA T CCGAGAGC T ACGT T ACAGCA T AG - - - - - - - - - - - - - CCAA T TG - - - - - - - - - - - T A T T TGT A - - - - -
AAAAA T T A T AGAAAAA T AAAACAAGAAAGT A T T AC T A T T AAAAA T AAACC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T T CGT T ACAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T T AAGGAAGC TGCAGGT T AA - - T T AAGT CCA T T C T AAAAGA TGC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A TGT A T T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGC T CAAGAGC T CCGT TGCAA TGC - - - - - - - - T T AA T TGT T T A T T AA T T T AAGGTGA - - C T CA T AA T AAA
T AGCACCGAAGT A T A T AGGACAA T ACAC T T A T A T ACAACCAGGAAA - GAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT TGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T T CGT TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - T T CACC - A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGT T C TGACCCAGT T AGTGT T C TGA T A T T T AC T T TGCC T AAAA T A T AGA TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T T T T T T T AA T T C T T T T T C - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACGT T T AGCAA T T A T T AA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT T ACAAA T TGG - - - - - - - - - - - - - T T A T T AG - - - - - - - ACGGT AA T T A T C - - - - -
AGGT AC T T AGGT AAGT A T T C TGT T AAAACA T AA T C T AACAGT A - - - - T A T TGT AACGAAGT T ACA - T T T T T T T T A T T T A T T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGC T CAAGAGC T CCGT T ACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT A TGT AA T T AA T T AC T A T - - - - - - AGT A T A T T T AA T T AA T AA - A TGC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGC T CAAGAGC T CCGT TGCAGTGC - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGAC T TGA T T AAGGT T TGC - - - - - AA T AAAAA T T A T A T AACAA - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT T ACACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGCA T TGT ACAA TGT T A TGA T T T AG - - C T AAAAGT AA T T AAA - - - - T AC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT TGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT TGCA T - - - - - AAAAAA - - - - - - - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T T C T CAC T AA T T T T AACGC T AAAGC T CCAAGT T T CCCGAAA - - - GT TGT AACGAAGT T ACA - T T T T T T T T A T A T A T T T A T T T T T A T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT T ACAAAGTGGAAA TGA - - - AACGT T AA T T - - - T T AACGTGA T T T T T T T A - - - - -
A T AAA T T T AAGGAAGGAA T AA T C T AA - - T T AAAC T CAGCACAAA - - A TGT TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T T T AA T T T T C T T T T T C T A - T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT TGCAGTGT - - - - - - - - T TGAA T T T T AA T T AAC T T A - - - - - - - - C T T A T AAC - - -
GGAAA T T TGAC T CGT T TGCAC T T AAA - A T T A T C TGT A T - - - - - - - - - - AC TGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T T T A T A T A T TGAA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T ACGT TGCAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAGGT AAGCAA T T CGAGA T T AAAACC T AGA T T T T TGA TGAGA - - GAGTGT AACGAAGT T ACA T T T T T T T A T A T A T A T T T AA T T T T C T T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT TGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T CCGT TGCAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA TGAC T TGGA TGGC T A TGAC - - - - - - A TGACGT CGAAAA TGA - - - - AA T TGT AACGAAGT T ACA T T T T T - - T T A T A TGT T T AA T T T T C T T T T T CCA T T T - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACAAGAGC T T CGT TGCAAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T A TGGCGC T CAAGAGC T CCGT TGCAGCA TGAGAAAGA T T AACCGA T AGT T AA T T T CAGGC T AGACA T A TGA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAGGACGT CGCAAA T T TGGCGCACGAGAGC T CCGT TGCAAGT T - - AAAAAA - - - - - - - T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T A T CCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - T T AAACGT T AA T T - A T T T AAGGTGA T AC T T A T AGC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCCAAGAGCAAAGACGT CGCAAA T T AGGCGC T CAAGAGC T CCGT TGCAA T AAGA - - - - - - - - - - - - - T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_687.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 9593bp; fragments: 1012; full length: 0 (>=8633.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9593 bp
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TE: ltr_1_family_687.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_se.fa

 size: 10078bp; fragments: 973; full length: 0 (>=9070.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_687

 size: 6073bp; fragments: 159; full length: 8 (>=5465.7bp)
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No TE domain detected
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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