
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5778
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAAC T T C T CA - - - - - - - - - AC T T A TGGGTGT T AGGAA TGT AAGT T AA TGCCC
- - C T A T CA T C T T AC T A T T A T T A T T T T T T A - A T T T T C T C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAAC T T C T CA - - - - - - - - - AC T T A TGGGTGT T AGGAA TGT AAGT T AA TGCCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAC T ACGCAGA T T T A T T AAAGT T AA T AGAAGCAGGTGT C TGT T T T A T T AA T A
T - T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T CA T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAC T ACGCAGA T T T A T T AAAGT T AA T AGAAGCAGGTGT C TGT T T T A T T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAA TGTGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAAG - - - - - - - - - - - - - T A T T C T C TGCGCAC T AAGT A T A T A T TGT AAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAA TGTGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T CAA - - - T A T T AA T AGT A T T - - - - - - GT T T C T T CA T TGAA - A T C T A TGAAAAAAA T A T A T AA T T AGAA T AA T AAAA T T A T T T A TGAAAAA T AA T T T - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAA T T T T C T T ACA - - - - - - - - GCGCAAAAA T AAAGCG - A T A T T T T ACAGCCC
T C T T T CAA - - - T A T T AA T AGT A T T - - - - - - GT T T C T T CA T TGAA - A T C T A TGAAAAAAA T A T A T AA T T AGAA T AA T AAAA T T A T T T A TGAAAAA T AA T T T - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAA T T T T C T T ACA - - - - - - - - GCGCAAAAA T AAAGCG - A T A T T T T ACAGCCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACA T AGGA T T C
- - T T T T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T T T A T AAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACA T AGGA T T C
T T T T T T AGT T T T A T T AA T A T TGT T T T T CCGAA T T T T CAC T T AAA - - - - - A TGAAAAAAACA T A T CA T T AGAA T AA T AGAA T T ACC T A T AAGGCACGCGT T - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAAAA - - - - - - - - - - - - AAAC T TGT T T T AGT CAGT TGT CCA T AGAGAAA T CC
CC T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T ACGT A T AAA - A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT CCAAGAGAC TGC TGCAA T A T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC TGCAAGAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT CCAAGAGAC TGC TGCAA T A T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC TGCAAGAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAACACCCAGACCC TGGGAGCAGT A T CCGT C T AAGAGAC TGC TGCAAAA - - - - - - - - - - - - AAAC T TGT T T T AGT CAGT TGT CCA T AGAGAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT AA - - - - - - - T AGCGT A T T TGGC TGA T A T T T CAGAGGT AA T A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - ACA - GT A T T AA T A T C T AA T A - - - - - A T T AAGA T - -
- - T T T TG - T T T T C T T TGT A T T AC T T T T CG - A T C T TGC TGGAAAACA T CCA TGAAAAGAA T AGA T AA T T AGGA T CA T AAAA T AA T T T A TGAAAAA T AA T T T - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - ACA - GT A T T AA T A T C T AA T A - - - - - A T T AAGA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCACGCGA T AG - - - - - - - - - - - T CCCAAA T A TGCCGT A - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGC T T A T T AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGACCGC TGCAAACCGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T TGCAAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAA T AGCCA T A T T T A T T AAACA T A TGCAGACGACA T A - GT AA T A T A T T A T T C
- - T T T T - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T CG - A T T T T T T CCAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAA T AGCCA T A T T T A T T AAACA T A TGCAGACGACA T A - GT AA T A T A T T A T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - AACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAGT A T A T T T T T T T A T T A T ACA T A T T AA T CCAAAGTGCC TGTGT T AAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAAAGT AC T T - - - T T C T T AGCA T A T T T T T A TGAGGT A - - - - - - - - AAGA T T C
T T T T T T AA T T T AC TGGA T A T TGT T T A T AG - GT T T T T T T CACAAGAA T T T A TGAAAAAAA TGTGT AA T T AGAA T AA T AAAA T T A T T AA TGAAAAGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT T T A - T T T T A T T AAAA T T ACAGA T CGAGT T T T CCA T AAACA T T T T T A T AAAACAA T T A T A T AA T T AGAA T AAGAAAA T T A T T T A TGAAAAA T AA T C T - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAAA T CGT A T - - - - - - - - - - - A T T T CAA T C T AGAGTGCC T A TGCAAAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGA - CACCCAGACCC TGGGAGCAGT - T ACGT C T AAGAGAC TGC TGCAAA T CGT A T - - - - - - - - - - - A T T T CAA T C T AGAGTGCC T A TGCAAAAAACA
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TE: ltr_1_family_316.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5778bp; fragments: 105; full length: 8 (>=5200.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5778 bp
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TE: ltr_1_family_316.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: 7498bp; fragments: 95; full length: 0 (>=6748.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_316

 size: 303bp; fragments: 46; full length: 31 (>=272.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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