
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11199
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T C - - - - - - - GT AC TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T C T AGAA T T T TGTGGGT T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT A T C T CGG - A
AAA T CG - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA - - - - - - T A TGT TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T C T AGAA T T T TGTGGGT T A T ACA - - A - - TGGT T T T - A TGCAC T T TGGAAGT T TGCGT TGAA T A T T T TGAA T
AAA TGGCAGT CAA TGA T A T T TGA T A TGCC T TGAAAAAAA T T T C T T T ACA TGGT AACAGAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGCCACA T - - - - - - A T A T T T AA - GTGA - - TGGAGAAAA T ACC T T CA T A T TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T AGAA T
- - - - - - - - - - - GGTGGT CA T TGA T A TGAGT T - - - - - - - - T T T CC T - - - - - TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T ACA - - A - - TGGT T T T - A TGCAC T T TGGAAGT T TGCGA T T AGT A TGT T AA - -
A - - - - - - - - CCGGGAA T A T T TGT T A TGT C T TGAAA - - - - T T T C T TGGGAGTGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T ACC - - AAGT AGC T - - - - - - - - - - - - - AAGGT C T T CGGT CGGCA T T T CGA - -
AAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAC T - - AAAAAAA - - - - - - T ACCA TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T C T AGAA T T T TGTGGGT T A T AAAAGA - - T AAA T C TGAC T TGGACACAGT CCGT ACGC T AAAAA T A TGAA - T
AAACAACAG - - - - - - A T A T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A TGA T C TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGT C T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T T C T T C TGAA T T CA T CCACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AG - GAA T A T T T T T T CGAGTGT T CAACA T T CC T TGCAC T T TGCAAC T AGAA T
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGG - - - - - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AA - - - A - - T AGC T - - - AC T T T TGT AAAAC T T T TGT - AAAAA T TGT T T AAAC
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T A - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - A T TGACGAAGACGA T T T A T - T T A T A T T T C T - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T C T AGAA T T T TGTGGGT T A T AAA - GA - - T AGT T T T - AC TGACAAAGGT A T T A T A TGGTGT A TGT T T T TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAA - - - - - - - ACA T TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T AAAA T T A T T A T - T T AAGT A T T T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T C T AAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T AAAA T T A T T T T - T T AAGT A T T T AAAA T
G - - - - - - - - CAGGTG - - - - - - - - CGTGA - - - - AAAGCAG - - - - - - TGT T A TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T CGAAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AGAAAGAA - - - - - - - - AACACCGT AAGAAC TGTGCAGT AGA T AGCAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - TGGGCA T AGAAGT CC T TGGT T AGA TGGCCAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAAAA T T T ACGT C T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AAAAGAGT C T TGA T AAGT AA TGAAA T AA T TGGA T AAA T TGT T AAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAAAA T T T ACGT C T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AAAAGAGT C T TGA T AAGT AA TGAAA T AA T TGGA T AAA T TGT T AAA - -
AAA T C - - - - - CAGTG - - - - - - - - - A T - - - - - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CACAGCCGGTGA T A T C TGA - A TGAC T TGAGAAAAA - - - - - - T AGA T TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T CGAAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AACAAA - - T AC T A T T - A T T T A T AGT A T T ACA T T A T A TGAAA T A T T T CC T - T
AAA T CACAGCCGGTGA T A T C TGA - A TGAC T TGAGAAAAA - - - - - - T AGA T TGT AACGAAAA T T T A T T T T CGT TGTGC T TGCC T T CGGA T T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAGCA T AC T T CGAAA T T CA T CAACA T CCAGAA T T T TGTGGGT T A T AC - AAA - - - - - - - - - - A T T AA T T T AAGGC T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - -





0 2000 4000 6000 8000 10000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_922.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: 11199bp; fragments: 1366; full length: 1 (>=10079.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 11199 bp
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TE: ltr_1_family_922.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 11548bp; fragments: 1354; full length: 1 (>=10393.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_922
 size: 3665bp; fragments: 397; full length: 0 (>=3298.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3665 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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