
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6465
TGGCGCGAA - - - - - - - - - - - AACACG - - - T CGGACCA T C - - - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T TGAAAA T CAAGC T T AA T AA T ACA T A T T CAAC T T AA TGAGAGT - - C T T T
CGT T CAGAG - - - - - - CGGAAAA T A T - - - - T TGGAGTGCG - - - A T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCAGACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAAA T T CA TGGAGTGT - GA T - - - - - - - - - - A T AAACAA T AA T - GGT CG
AC T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T T CA T CAAGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T
- - - - - - - - - - - - - - GT AGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGACGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC - - - - - - - - - GAAC T T T - - - - - C T T A T T T T T A T C TGCAGAA T A - TGC TG
TGACAAA TGA - - - - ACGA T CAC T A T AA - ACAAAA T T CCAAAAAA T AGT A T TGT TGGGCCGTGTGAACCCGACC T AACC T ACC T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGC T A TGAGTGA TGCAGAAAA T T T A
AGGT A T CAA TGA T T T T AAA T A T T - - - - - A T AGAAAC T T C - - - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAA TGT AACAA T A - CAACAC T A TGAA T T T T - - - - A T T T AAA TGC T C T T T CAAAAC T - T A T T A
GAACGACAA - - - - - ACGGACGCCA T A T - - C T CAA T T T T A - - - - - - - A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGAAGAAAAACGT AACAA T A T AAGCC TGT CAAAA T A T T AA T - C T T C T T A T T T C T T A TGAAAA T - CA T T T
AAACAAAAA - - A T TGTGT T T A T - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - GGA T T A T T AA T - GT T T T A T T CA T AAACACAAAA - TGT TG
AC T T AACGAA T A T CGCC T T T AA T T T AA - ACA T CAA T A T A T AAAA - - A T A T TGTGGCGT CGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T - C T T AAGAACA T CC T T ACCGT A - T C T T T
AAA T AGTGC - T AGTGT AAACAA T - - - - - - T T T AAA T CAG - - - - - - - GT A T TGT TGCGCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TGT AGCGAGAAAAA T C T C - - - - C T T A T TGC T A T CAGT AAGGC T - CAC TG
AAACAAAAA - T A T TGT AGA T AC T A T A T AA T T AGA T T T T T T AGA T T AA T AA TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GCAAA T AAAA T AAAGTGT AA T T A T A - - - AA T - A T AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - CAAAA T T T AAAAA T T T CAAC T T T T AAGAA TGT T CA TGA T AAAAAA T TG
GAAC T ACGCACAGT CCGAGT AAGA TGAA T T T T AGA T T T AAACAGTGGCAG - - - - - - - - CGTGTGGAC T CAAACC - - - - T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A TGAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AC TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT CAAAA T TGACG - - - - - - T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - C T AGA T A T T - - - - - A T TGAA T T A T A - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T AAAA T T TGT A T AGGT ACA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC T A T A - - - - - - - A T A T TGT TGCGCCGTGTGAAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGAAAC T T AAAA T A T - - - - - - - - T T A T AA - - AC TGA TGAAGT T - - - C T A
T AA T AACGT - - - - - T T AAGT AA T - - - - - - - - AGAC T A TG - - - - - - GAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T ACAAC TGCAGAGC T T - - - - - T A T T T T ACCAC T C T T AAAAC T ACAC T T
C TGCCCAAGGT - - - - GGAGT AGGA T AACGT T AAA T T T C T AGACA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AA TGT AAAA T A - - T T TG - CCA T CACCC T T AGCAAGTG - ACCACA
- - - - - - - - - - - - - - GTGAACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGCAAAGT A T C T T ACGAGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGC T C T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T ACACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T CAGAA T AAGAAAGT T T T AAAA T A T ACAA T T AC TGA T AGGGTG - T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGAA - - - - AA T TGAAGAGT A - - - - - - - TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T T CAGT TGAAAAGTGG - - - - - AACA T T A T CACCAA T CAGAGCA T A T CA
GGACGACAA - - - - - ACGGC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAA T AA T T AAACGT AC - AA T - T T T C T T T T C T ACAA T AAAAAC - AA T AG
AAC T AAAAA - - - - - T T AAA T A T T A T AA - T T T AAA T T A T A - - - AAAAA T C T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA TGC T AAAA T ACAAAAGC T T - - - - - T T CCGT AGCACCAGCCA - - - - - C T T TG
AA T CAAGAA - - - - - GTGAAAAC T - - - - - ACCCAC T CGT AAAAAA T - A T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA TGA TGT T AGAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGCAGC T A T AGAAA - - - - - - - - - - T A T T A - - A T T CA T AAAGT T - - - T TG
A TGT AAA T T - - - - - A TGTGT AGC TGAACACACAA T TGTG - - - - - - - AGC T TGTGGCACCGTGTGGAC T TGACC T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA TGAC T C TGA T ACGAGG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AAC T TGA T T T T A - - - - - - - T T A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACA T AACC T ACA T A TGCCCGCCC T CGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - AA T A TGT - - - - - A T T ACAAACGGAAACAAAAGG - AA T T A
- - - - - - - - - - - - - - ACGAA TGC T T AAA - A T T CA T T T T CA - - - AA T - GT A T TGT TGCGCCGTGTGGAC T CGACC T AACCGACA T A T ACCCGCCC T AGA TGA - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C TGT CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T - - - - - - - - - AA T CCAC - - - T - A T T AA T T AAAACAA T T AAGT A - AA T CA
AAA T ACAGG - - - - - - GAAA T AA - A T A - - - T AAAA - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AAAAA T AAAAGAA T A - - - - - - - A T A T T CCCA T T T AAAAAAA T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T T - - - - AA T T AAAA T T T AAAAAA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGCC T ACAA T AAA T - - - - - AA T AC T AC T AC T AC T A T T AA T A T T T AA
T T A T ACAAAA T T T T CCA T A T AA T ACGA - A T CGGACCACC - - - T A T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T TGAACA TGAAAC T T A - - AA T AGA T A T T - - - - T T A TGAAGAA - - - - T T T
TGA T A T T TG - - - - - - AACA T AAAA T A - - - CAAAA T T A TG - - - - - T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - CGTGA T T AAAAGAAA - - - - - - - ACA T T T ACC T T AA T T AAAA T AC T T T T
GGACAGAAA - - - - - - CAAA T A TGA T C - - - T C T AGCC T CC - - - - A T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A TGT AAACCACAGAA T A - - - - - A - A T A T A - - - - C T AACGAAAA - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_514.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6465bp; fragments: 16014; full length: 258 (>=5818.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6465 bp
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TE: ltr_1_family_514.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_se.fa
 size: 6847bp; fragments: 15741; full length: 81 (>=6162.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_514

 size: 1475bp; fragments: 2292; full length: 1 (>=1327.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1475 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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