
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14003
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
TGT AGCCAA T A T A T T C T TGAC T T T T A T T AAGA T CCCAA T A T A T A T A T T T T TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGT C T C T AGCCA T A T C - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T CA T C TGAGGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAGA TGT ACA T T T T T T T AAAACGT CAA T T T TGAC T T - - - - - - - - - - - GTGGACCCAA T T T ACAA T T CC T - GT T C T A T T T AAAAGA T A T T T T AA TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCGA TGCA T A T A T T C TGGAAAAGT T T T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACCA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGACAA T CGA TGA T A
CGAAGC T AAAA T A T C TGGGGT T T CA T T T AACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGTGGAC T C TGT T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T A T A T A T A T T T T TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCGA TGCA T A T A T T C TGGAAAAGT T T T C T T TGAC T TGT T A T T A T A T T T ACC T T T T AAA T C T TGGCAAGT CAAA T T AAAGAGAAGA T T T TGT T TGGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGTGGAC T C TGT T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
TGTGGCCA T T A - - CCC T CAACC T CGA T T AGGACGCCGT T ACA T A TGACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGA TGT A T A T A T T T T T T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGTGGAC T C TGT T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T C T T T A T AGT -
TGT AGCCAA T A T A T T C T TGAC T T T T A T T AAGA T CCCAA T A T A T A T A T T T T TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - A T ACCGA TGT A T A T A T T T T C T AAAGA T T A T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACAGT CGAC T C TGT T T A T AGT AAC T C T T AC T A T A TGAAAAAC T C - - T T T AGT -
TGT AGCCAA T A T A T T C T TGAC T T T T A T T AAGA T CCCAA T A T A T A T A T T T T TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGT C T C T AGCCA T A T C - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T CA T C TGAGGGT A
- - - - - - - - - - A T A T T C T T AA T C T T T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAGA TGT ACA T T T T T T T AAAACGT CAA T T T TGAC T T - - - - - - - - - - - GTGGACCCAA T T T ACAA T T CC T - GT T C T A T T T AAAAGA T A T T T T AA TGT A
TGT AGCCAA T A T A T T C T TGAC T T T T A T T AAGA T CCCAA T A T A T A T A T T T T TGGAAAGGGT T T C T T TGAC T T T T T A T T A T A T T TGT T T T T AAA T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGT C T C T AGCCA T A T C - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T CA T C TGAGGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCGA TGCA T A T A T T C TGGAAAAGT T T T C T T TGAC T TGT T A T T A T ACCA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGACAA T CGA TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGGT T C TGCGT T TGGAGCCC T T T T C TGGC TGTGCCA T T CCC TGT CGT -
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TE: ltr_1_family_68.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 14003bp; fragments: 5591; full length: 0 (>=12602.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 14003 bp
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TE: ltr_1_family_68.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 14518bp; fragments: 5541; full length: 0 (>=13066.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_68

 size: 490bp; fragments: 289; full length: 61 (>=441bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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