
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8175
- GCC T T TGA - TGT ACCGACAACGCCCCGT C T AAA T - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAA T - - T T AAAGTGT AGT T T A - - - - - - - - - - TGTGGAAA T AGT A T A T T ACA
- AAC T T TGAAAA T T T T C - - - - T A T AGCACAAGGTGCAAAAAACAAGA T TGTGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAA TGA T T T T CCA T T T A T AA T CGGAA T - - - T C T CAC T AAGA TGAC T T T - - - -
- T A T T T TGAA T A T ACGT ACGA T A T T T T C T C T CGT AA - - - T T C T - - T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACC T - - - - AAACA T AGAA T A - - - - - - - - - - - T AAAG - - AAA TGCC T AGAAA
- - - - - - TGGACA T A T TG - - - - - - T AC TGTGCGT CGAAAA T AAGAA T AC T A TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T CGGAAC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGGC T C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAC - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T AA T T A T TGT T - - - - T C T CA T T CC T AA TGGAAA T A - T AC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CCC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T - - - - - A T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - T CGCCAGAAAC TGT T CAA T T
- T A TGAAGGA T A T A T A T - - - - T C T T T TGCCCC T C T - - - - - - - - - - - GAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAC T A TGAACA T ACC TGCAA T A T A T T A T A T T AAGA - - - T C T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T A T AA T T - - T T AAA T A T T C T T C T - AGCA T ACC T C T ACAGT AAGT T C T TGT CGAA
- - - - - - CAAAAA T A T A T - - - - - - T CA T A T A T T T T T A - - - - - - - - - - GGAGTGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - T TGT A T T - AAAA T - - - T C T T T A T CAGT T C T T T T T - - - -
- AAA T A TGA T TGCGCAG - CAA - - - - - - GT CCGGTG - - - - - - - - - - - A T T T TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAAAAAAC T A T C T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAAGGACACCC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - A T T - - T T CAGTGT T T T AAAGA T ACC T C T A T T AAACAAGT T T T T T T AA
T T A T AAAAAA TGC T CGT - - - - T A T CC T T T CC TGT T AAAA T AA T AA T - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAGCC - - - - GAAC T T CGT A T T - - - - - - - - - - - TGT CGAGCGACACGT CGAAA
T CA T C T AAAACA T - - - - - - - - T A T C T T AAACAGT A - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T T - - - - ACAGAC T A TGT T - - - - - - - - - - - T AGTGGT AGA T TGT T AAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AGGACACCC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - T T T A T T CCA TGT T T T A - - - - CA T C - - CA T T AAA T CACC T AGCAAAA
- A T T T CCGGAAGTGCCG - - - - - - - - - - - CA T A T TGA T T A T AA T T A - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGGC T C T T ACA - - - A T C T TGT TGT AGT T C T - AGAA T ACA T C T AAAGAGT A T AGA T T TGAAA
- - - - - - TGGACA TGT T - - - - - - - C TGCGT A TGCCGAAGGCAA T AGCGGT A TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAG - - A TGCGAAGC T CGT AAC - AGAGT - - - T C T AAA T CGGA T - - - - - - - - - -
C - ACAACGAC TGT T TGT ACAA T AACGCAC TGT AAGAGA - T AA T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAA T AGT T AGAGAA TGT T T T AAGA T T ACC T - T ACGGAAAAAGCCC T T TGT A
T AA T TGAAAACGT - - - - - - - - T A TGC TGT CC TGT A - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CACCGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_723.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: 8175bp; fragments: 3979; full length: 0 (>=7357.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8175 bp
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TE: ltr_1_family_723.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 8477bp; fragments: 3266; full length: 0 (>=7629.3bp)
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TE: ltr_1_family_723
 size: 5225bp; fragments: 983; full length: 0 (>=4702.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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