
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6632
GCGGA T T C T - - - - - - - - C T T T T AGT T AGT T TGCAAAA T ACAAA T AG - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T AC - - - - - T - T T AAAA T T T AAAA T T T - A T A T - - - AAAAGT TGACA T A TGA T AA T
- - - - - - - - - - - - AACGT T AAGGGA T T A T C T CCCGAAAA T AAGT T AGG - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGAGGT CGT ACAA T T T A T A
AC T TGGACA - - - - - - - - - - - - - - T CCAC T CC T CAAAC T C - - - - - - - - TGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGAA T AGT CGGCAGGT AAAA T T T TGT AAGAAGAGCA T C T ACCCAGCA T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T T A T T - - - - AACCAA T AGAAGT AGT T T T C T AAGT T T - - - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACC T T T T T T T AAA T T T AA T C T C T CGT A T AA T AGA T A T C T A T A T T A T ACA T T
ACC T AA T - - - - - - - T AAA T T T C T A T T T T T A T ACGAAGA T - GAA T - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AAGT A - - - - - - - AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - T T T T T A T T T CAGA T - - - GT A T - GAAA T T A TGTGT T T T T AA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGAAGC T T T T AAA TGAAACAC T T CGT C T AGT AAA T A T A T T T CA - - - - - - AG
A T T T AA TGAAAAGA T CAA T ACAA TGCC T C T CACAA T C T T - - - - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC - - - - GT A T AAA T A T AAAAC T CCACA T A T T AAA TGT T T A TGTGT TGT T AC
- - - - - - - - - - - - AA T CAA T A TGA T T CC T CA T T T T AAC TGA - AA T - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T - - - - - A T CC TGCC T ACGGA T T CCCGT A T AAAA T AA T AA T CA - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - TGT T CCA T CAGTGCGT T A TGCCAGT AC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T - T T AAGCAA T T T T T AACGT T A T T
T T A T AA - - - - - - - - CA T T T T T T ACC T A T T CC T T CAA - - - - - - - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - AA T T - - T T A T AA T T T AGAC T C - A T AC - - GGAA T A T TGAC - - A T T T T A - -
ACGGGGA T T - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGT CGT AAAA T - - - - AAAGT - - A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAAA T A T T T AAAGT TGT AGT T T C - GT AA - GAAAACGT AGGT A T AGT T TGT C
GT T TGT AC T AAA TGT CCCGT T TGT T CGT T TGT CAGCAGACA - - - - - - - - T C T TGC T TGCACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T ACAGTGA T - - - - - - - -
ACGT AA T T A - - AAGT AGA T T A T A T T T A T AAGAACGAA - - - - - A - - - - - - C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAAA T T - T T AA T T T T CAAAGT - - - - - - - - - AAAA T A T C T T CGT A T T T TG - -
GCGTGT T - - - - - - - T T TGT C T T A T A TGC T T T T T AA T A TG - - - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACA T T T - - - - - - GT C T CGA T T T T - - - - - - T T AGAAA T T AC T T T T C T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAGT T T T T T T C T C T C T AA T A T T T - GT A T - CGAGA T A T A T A T AGCAA T TGTG
GT T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T ACAAA T T - - - - A T - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T - AGAAGCACCGC - - - - - - - - - - -
GAA T AA T T AAAAAGC TGT A T T T C T T CA T T T C T TGCA T T T - - - - - - - - - - C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGT A T CA T T A T A TGA T T - - - - - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T - - - - - GT CAGT T T T AA T AC - - - GAA T - AGAGAGAA T T T T C T AC T T T CAG
GT T T - - - - - - - - AA T A T T T T T T AAGT T CAC T A TGAA T - - - - GAGTGT - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T TGT T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
GAC T AC T T T T AA T CCCA T T T T TGTGTGT T T T A TGGGA T T - - - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - T - T ACAGA T T T T CACA T T CGCGTGGTGAACA T A TGT TGACACAGAC
GT T TGT T T AA - - AC TGGT TGTGAC T TGT CC T T T AACACGAA - - T AGTGA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - T T AGAA T T T AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T CGT AAGT AAAAGT C T T A T T T T AA TGAC TGT A T CAA T - - - - - A TGGAGAA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T AC - - - - - T - - T AAGA T T TGAAA T - - - - - - - - - - AAA T AC TGT CC T AGGGT A - -
- - - - - - - T CCGT AA T A T T T T T CGTGT C T TGT CC TGACGGA - - - - - - - - - A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - G - C T T T T AA T CA T AAC T T - GTGT AAAAAACA T T T T T T ACAA T AA - -
GGGTGT T T A - - - GA T T T A T T A T AA T T T T C T T CCAAA T - - - - - A T A - - - - A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - AA T T - T T AA TGC T AAGAAA - - - GT A T - AGAGACGTGCA T A TGGGT T A - -
GT A T AA T T AA - - A T T T T T CAA T AA T T T T T ACACAAAA - - - AAACAGT - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGAC T C T AAACACA T T T T T ACAACAC T T T T T AAA T C T AAAAC T T - - - - - - - AAAA T A T T CA T AAAGAA T AA T
CAGTGAA T AAAAAA T T T A T ACAGA T AGT A T CGCGGCAA T AAAA T AA TGA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T AGCAAAAAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGTGAA T AAAAAA T T T A T ACAGA T AGT A T CGCGGCAA T AAAA T AA TGA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T AGCAAAAAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T CAA T AA - - T T T T T CAGA T A TGT A T T T T ACGAACCG - - C T T AGT ACC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACACAA T T - T AAA T A T T T T A T AC T T CGTGT AAAAAA T A T T T T T CCAAGC TGC T
- - - - - - - - - - - - TGT T T CCGT CAA TGACCA T T C T AA T CAAA - - - - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A TG - - - - - - - AGT CA T A T T CGAGACC T T C TGAAACC T AAAACCCG - - C TGTGGTGCAA T CAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAAAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAAC T CA T T C T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAGTGA T AGCGCAGTGTG
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TE: ltr_1_family_576.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: 6632bp; fragments: 357; full length: 19 (>=5968.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6632 bp
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TE: ltr_1_family_576.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6932bp; fragments: 357; full length: 17 (>=6238.8bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_576
 size: 9125bp; fragments: 24910; full length: 0 (>=8212.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 9125 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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