
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5527
GT AACCAA T A T AA T A T AGAACAAA T TGAA - - - - - - - - - T T T A T A TGGT CGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T T T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAAA T T CGT A T T AAAA T AGAAAC T AAA T CAGGT T TGAAGT A T AAAGGC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAAGGC - - - - - - - - - T T - - - - T T C T T T T TGT AA T T T T AAGA TGAGTGGA T C
AC T AAA TGT A T A T T A - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - A T T T T T T A T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T T - - - - - - CCA T A T AGAC TGAAA - TGT CA TGCCA T A T CAAGGAA TGA
A T TGT C T AAC T T T T CAA T CAAAAA - - - - - - - - - - - T C T A T TGTGT C T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T T - - - - - - A T T T A T A - - - - - - - - - T T AAA T T T A T A T AAAAAGT A T A T
ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T T A T CA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T C - - - - - - - - T T A T A - - - - - - - - - - - CA T C T T T CAAAAACAGGAA T T C T
GC T A T T A T T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AC T A TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A TG - AAAA T T T A T A - - - - T T T - C T T T T T A T T AA T CAA T T AA T AAAGA T
GA T A T CA T T AAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CA T T - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TG - - - - A T T T A T A - - - - T T T AA T T T T T T T T T TGGA T T T AA T AAAAAC
AAAA T T A T T AAAA TGAAAAAA T - - T T AAA - - - - - - - - - GCC T T T A T A TGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T A TGT - - - - - - T CACGT T CA T T T AA T C T T AAA TGT CAAAA T T AGT T AAAC
T ACAA T T T AAC T C TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGACAGCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCAC T AA T A T T T C TGGT - - - - - - - - - GACA T T T T CGAA T T AGGGAGTGT
C T CA T AC TGT A T T T AAGACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AC T T T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T C T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T A T AA T AGTGA - - - - - - - - - - - - - T T T A T CACAAAAGGT AGAAGTGT
AGT AAGA T T C T CC TGAA TGAACAA T TGT A - - - - - - - - T C T T AACACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T T A T A T A T AAA T AA T
AA T AAAAAC T A TGCAA TGAAGCA T T T AAGCCC TGC - - CC T C T A T TGT C TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT C - - - - T T TGGT A T A TGT A T A TGA T T T T CCAAC TGAGGT AAAA T AA T CA
CGT AGT C T AGGTGTGAAGT CGTGGT T - - - - - - - - - T T T A TGT A T CGT CGC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGC T T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT CGC - - - - - - - - - TGT A - A T T T AA T T AGCAAA TGCAAGACCAAGACCAA
AACAAAAACC T T T T AAC T ACAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CA T CGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T CGT T AA TGT T T A T A T A T ACC T AA - - TGGT A T A T C TGGACAAAAAAAAA
CGAAAAAAGA T T A T AGACAAAAAA T T AAG - - - - - - - - - T AA T A T ACAA TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AACA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA - - - - - - - A T T T A T ACA TGT T T - - - - T T C T T T T C T AAA T AAAAACAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T AGT AAGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAG - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - T TGA T T T T T AA T T AAACA T AGGT
T C T AA T T T C TGTGT A T A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T - - - - - - - - - - C T A T A - - TGT T T - - - - TGAAGT T TGAAAGT AAGAAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CC T A T AAGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGAC - - - - - - CAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAAA T CA T
AACAAGA T CAAAA T A - - - AAA T AA T T AAA T AA TGC - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCA T C - - - T AC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAAA TGT
AAAACAAAAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T AAA T AA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA T - - - A T A T T T T - TGT A - - - - - - - - - TGTGC T T T TGAAA T AAA T TGAGT
AA T AGT AA T A T T T T ACA T AAAAA - T CAAGT AA TGT TGTGT T T T T T CA TGGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA TGG - - - - - - T T A TGGA - - T T T AA T T TGT AACGCCAAAGT A T CCAACCC
AA T AAAA T T AACA T AAGT C TGT - - T T AAA T AA TGT - - - - - - - - - - - - - A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACAGT AA T T AA T A T T T - T ACA T AGT T AA T T T T T T ACCAACACCGAA T A T AAA T
A T AAAAGAAAA T A T A - - - - - - - - - T AAAA T ACCGT T T T AC T T A T CAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AC T AA T A T T TGT A T A TGT T T AGT A T A T T C T T T T AAA T T AAA T AAAA T
ACCGT AGT T T T A T T AAA T T T A T - - C T AGA T AA TGT T T T C TGAGT ACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT AA T A T T T A T A T - - AAC T AAA T T T CAAA T CAAAA T T AGAAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - T C T T ACA T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - T AC TGC T T - - - - - T A T T T AAA T - - - - - - - CAAAACAAGCC T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T AA - - - - - - - - - - - T A T A - A T T T - - - - T AACA T T T T AA TGAAA TGT A T AA
AA T A TGCA - AAAA T AGAAGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A - - - - - - GTGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T T AGA T T T T T AAGGT C
ACAA T A T AAAC T A T T A T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A TGAGA T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGAAAAACCAA - - - - - - -
AGGACAGA TGT T A TGT T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CA T AC T ACA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACACACCAA T ACGT A T
GGCGTGCA T A T AA TGT AGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T A - - - - - - C TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACCCCAGA - - - - - - - - - - -
AGCACA T ACA T C T T CCAGAAACA - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A - - - - - - GTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T AGACAA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGT A T CA T T AA T - C T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGA T C T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T AAA T AAA T AAA T A -
AA T AAA TGCAAGT T C T T TGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C TGT T AGAA TGA T AAA T A T
AGT CGAAA T ACAGT AA T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A TGGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT A T A T T AAA T T AGT ACAC T -
T C TGAAA T T A T AA TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AACAC T CAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGT C T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCGT AGT T T T A T T AAA T T T A T - - C T AGA T AA TGT T T T C TGAGT ACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACA T T T T CCGGGAAA T T T CAA
GCCAA T AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_750.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5527bp; fragments: 1555; full length: 0 (>=4974.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5527 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

TE: ltr_1_family_750.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5831bp; fragments: 1555; full length: 0 (>=5247.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_750
 size: 5200bp; fragments: 1206; full length: 10 (>=4680bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5200 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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