
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6549
- - - - - - - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAAAC TGT AA - - AAGGC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACACCGT TGGT T A - - - - - AAAA T T CGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T CGAA T CC TG - - - - - - - - - - - -
T T T T AAAAC TGT AA - - AAGGC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACACCGT TGGT T A - - - - - AAAA T T CGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T CGAA T CC TG - - - - - - - - - - - -
ACGA T T AAA T A - - AA TGC T ACA - - - T A T A T T A T CGAGA TGT T AC T - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAGT A T AAA T T A - - - - - AA - - - - - - A T C T ACA T T T T AGGC T T AGTGGT A T T T T T C T T TGAC - - - - - - - - -
ACGA T T AAA T A - - AA TGC T ACA - - - T A T A T T A T CGAGA TGT T AC T - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAGT A T AAA T T A - - - - - AA - - - - - - A T C T ACA T T T T AGGC T T AGTGGT A T T T T T C T T TGAC - - - - - - - - -
ACACA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAACG - - GA T - - - - - - - AGT A T - - - ACA T A T A T T T AAGGCCAAGCAA T T T T AAAGACAAGC - ACGGAA TG
ACACA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAACG - - GA T - - - - - - - AGT A T - - - ACA T A T A T T T AAGGCCAAGCAA T T T T AAAGACAAGC - ACGGAA TG
A T TGCC TGT T A T AAGT - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T T A T T AA T - - - - A TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGCC TGT T A T AAGT - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T T A T T AA T - - - - A TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CA T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT T C T CCC T - - - - - ACACCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGA T C - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAC T T - TGA T T CA T - - - A - - - - T T AAAA T A - - - - - - - - GGC T ACCGGGCAGT ACCC TGAA T - - - - - - - - -
GTGT T C T CCC T - - - - - ACACCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGA T C - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAC T T - TGA T T CA T - - - A - - - - T T AAAA T A - - - - - - - - GGC T ACCGGGCAGT ACCC TGAA T - - - - - - - - -
T T TGT C T A T C T T AGT CACGA TG - - - - - - - - - - - T T AA T TGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAGGA - - GA T AAA TGGT AA T A T T TGA T ACA T A T TGT AGGCC T AGCAGT CCGAA T CC TGA - - - - - - - - - - -
C TGGGA T T C T A - - - - - GAGAC - - - - T AC T C T A T C T TGA T ACC T T C - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACACC T T T AA T T AGT - - - AA T T T T TGT T A T A T A T T T TGG - - - - GGTGGCCGT TGAC T CGAAA - - - - - AAAG
C TGGGA T T C T A - - - - - GAGAC - - - - T AC T C T A T C T TGA T ACC T T C - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACACC T T T AA T T AGT - - - AA T T T T TGT T A T A T A T T T TGG - - - - GGTGGCCGT TGAC T CGAAA - - - - - AAAG
AC T T T T TGCAC T AGAAAAGA - - - - - - - - - - - - - T TGAACGT C T AA - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACA T T T - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCAGT C T C T A T T T T AAACGAC T AAAA -
AC T T T T TGCAC T AGAAAAGA - - - - - - - - - - - - - T TGAACGT C T AA - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACA T T T - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCAGT C T C T A T T T T AAACGAC T AAAA -
ACAC T TGA T CA - - - - - AAGACA - - - AA T T C T A T T AGGA T ACAAAGT T T AGTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAGAG - - GA T - - - - - - - AA T AG - - - A T T T A T AAA T T AGGC T T ACCGA T C T CAA T CC T AAACGAC T AAAAG
ACAC T TGA T CA - - - - - AAGACA - - - AA T T C T A T T AGGA T ACAAAGT T T AGTGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAGAG - - GA T - - - - - - - AA T AG - - - A T T T A T AAA T T AGGC T T ACCGA T C T CAA T CC T AAACGAC T AAAAG
CCGGT T T CCCA T AAA T AAGACAAAA T C T T CCA T T T AGGTGAGAAA T T T AGTGT T AGAAACGT AGT A T T A T AAA T A T AAGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGGT T T CCCA T AAA T AAGACAAAA T C T T CCA T T T AGGTGAGAAA T T T AGTGT T AGAAACGT AGT A T T A T AAA T A T AAGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A T T AGC T - - - - - AAGA - - - - - T A T T CCC T T AGAGTGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAGCGAGT AGC T T T T TGTGAACACGACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGAA T ACAAAACC T - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A T T AGC T - - - - - AAGA - - - - - T A T T CCC T T AGAGTGCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAGCGAGT AGC T T T T TGTGAACGCGACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T TGGT T AA T CCA T T T T A - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAG - G - - GA T AAA TGGT AA T A T T TGA T ACA T A T TGT AGGCC T AGCAGT CCGAA T CC TGA - - - - - - - - - - -
GT T T C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T TGGT T AA T CCA T T T T A - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACAG - G - - GA T AAA TGGT AA T A T T TGA T ACA T A T TGT AGGCC T AGCAGT CCGAA T CC TGA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T T TGG - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACA T T T - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCAGT C T C T A T T T T AAACGAC T AAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T T TGG - - - - - TGT T AGAAAAGT AGT A T T T CC T T T C T T TGAA T T T T AA T A T CCAGGCGACC - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACA T T T - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCAGT C T C T A T T T T AAACGAC T AAAA -
A TGCA TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA TGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAGCGGGT AGC T T T T TGTGAACGCGACA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGGA TGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6549bp; fragments: 67; full length: 12 (>=5894.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6549 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
2

4
6

8
TE: ltr_1_family_168.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_bc.fa_se.fa

 size: 6849bp; fragments: 67; full length: 11 (>=6164.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 406bp; fragments: 35; full length: 25 (>=365.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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