
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10178
A T AAA TGT T A T A T A - - A T A T A T A T A T A T A T AA T A - - - - - - AA T T A T A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGCGT TGA T C T TG - - - - - - - - - GA T T AA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAAAA T T TGGAA - - - - AAAAAC T T AAAAA - - - - - - - - - - - - T AGT T T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCA T T T AA - TGC T CAC T AGC T C T A T A T ACAAAGAAGT - - - A T T T AA TGCA TGA
CCAGGAA T T T CACC - - AAAAACGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA TGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T AAG - - - ACGAACA T CCA T AA TGCCGCGAAAAA - - TGT T T A T CAAAGGA
A T TGAAGT T T A T AAAAAAAAAAA T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - GA TGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T AAAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT A T T A T T AAAA T T A T AAGT AA T AA T AA T ACAA T A - T T A T T AGAGAGGT A
T T AAA T A T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T - AGCCGAGT AC T T A TGT AGT TGT TGAA - - - - - - - - - A T TGAC TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CA T T T CGC T C - - - - - - - - - - - - AAAAA T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - T T T A - - - - T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T A T T T CAAAAAA T AGT AGAGT T TGC T AAAA T T A - - - - - AAAGT AAAA
- - - - - - - - - - - - - - TGACAAGAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGACAAAC T A - - T T T AAA T AAAA T T A TGGGA TGT AAAAC T T - - - - T AAAACCAGA
T T T C T T A T T T T AAA - - - - AAACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - A T T T - AACA T T T T T T T T T AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGAC T T T T CAAGT T AA - - - - - - - - - - - - - A T T T - AA T T A - - - - - - GT A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T - - TGGCGCCCAACGTGGGGCC T A T AAAAA T - T T T T CGT ACC T TGA
T CAA T T C - - - - - - - T AACGAGT A T T C T AC T A T T T AAA T T A T T TGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T AGTGC T AA T AA T AA T - T T TGAAAGGA T AAA
T CAC TGA T T T AAGC - - - - A T AGA T T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAAC T C T T T T T AGGCACA T T T AGCC T CAA TGAAGC T T C T A T T ACAGCA T AA
T T AA TGA T T TGGA T T AACGAGT A T T C T AC T A T T T AAA T T A T T TGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A TGA T T TGGA T T AACGAGT A T T C T AC T A T T T AAA T T A T T TGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAGGC T - - T T AAAGTGT CCCCGT TGCAAA T AAAA T - - T T T T T AC TGCAAGA
T T AACC T T T AAAA T TGGAA TGT A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT AACAGT CAAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAAAC T - - T T T AGT CA T A T AC T T T T C T AA T AAAAC - - C T T T T C T AGAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - ACGAAGA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAC TGG - - - A T AAGT A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGTGGT A T T A
T CGGT T A T T T CAA T T AGCGAAAA T T C - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T C - - - AC T AGT A T A T ACGCCA T TGTGGAAAG - - - - - T TGACGGA T AA
T AAGAAA T T A - - - - - - - - ACA T T T T T TGT A T T AG - - - - - - - T T T T AA TGGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA TGG - - - - - - - - - - - - - T T T TGCAGA T A T T AGC T T T - - - - - - - - A T ACGG
C T A T A T A TGA - - - - - - - A T TGA T T T T CGGA T C T AA T A T T A - - - A T AA T A T TGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAA T TGGT AG - - AAA T A T T A T T T CA T A T A T - - - - - - - TGT A T AA TGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA TGT T T A T AAAAGA T A TGAAGT T AACA T C T CC T T C - - - - - - - - A T T TGG
T AA T A TGCAC T AAC - - ACA TGT T T C T T AAACCAA - - - - - - - - - - - AC T AC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAC T ACA - - T T T AAACGCAA T T T A T TGA T T T T AGTGT T - - - - - TGCCA T T AA
T AAAAAA T ACCGA T - - ACAGACA T T T AAA T T AAAAAGT T A T CAAA TGAAA TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAA T A - - - - - - - - AA T T A T T T TGA TGTGT A - - - - - - - - - GC T A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T AG - - T T A T AA T AGTGTGGAA T TGGT C TGCCCGT T - - - - - GCGCGT CGC
C T ACACACC - - - - - - - - - - T C T A T T T CGGC T AAA - - - - - - T T T A T T A T T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T T AG - T T CAA TGAACA T A T AAC TGGCGCAACA T C T - - - - - ACAA T T TGA
T AA T T CGCAC T A T T - - AAAAA T T A T T T AGA TGT T CAA T T T - - - A T AAAGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AC
TGA T AA T T TGT AA T - - - AACA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAAA TGA T CGT T CAGACCCAA T A T T A T T ACAAA T T T T - - - - TGGGT T T CAA
CGA T T C T T C T CGAA - - CA T TGCGGTGT C T A T CGA - T A T TGTGTGGCCGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCGC - - - - - - - - - - - - - TGCCCCC T T C T T AGGT A T T - - C T AGGT A T T TGC
AGGT AAGT CAGAA T - - AA T AA T A T T T T T AACCAA - - - - - - T T T T T TGT T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGCAAACGCGTGGCAGT T A - - C TGC TGGT C T C T T CAAC T T CC T TGAACGC T - - - - - TGA T AC TGT
TGGAAC T T T - - - - - - - - - - - A T T T T T T ACAA T AG - - - - - - - ACGC T ACAGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAACAGA - - T AGA T T AA T A T T T AGC T T AGA T A T A T T T T - - - - - AA T ACA TGA
T A T T C T A T T C T A T T - - CCA T T CCA T T C T A T T T A T - - - - - - T T T A T T CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T - T T T T CCA T T CCA T T CCA T T CCA T T CCA T T A T - - - - - CCA T T CCA T
CAAA T AAC T A T AAA - - T A T AA T A T T T T AGGT C T A - - - - - - - T T AC T ACAA TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T CAA
CAAAGCA TG - - - - - - - - - - TGTGT T TGGAA T T TGAAGC T AA T T A T AA T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - T T CC T T CGGCCCCACACCC - - - - - - ACCCC TGA
GAAA T TGTG - - - - - - - - - GCAGAAC T T AAA T AACA T A T CA - - - C T AA T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T A T A - - T TGTGT AGCGTGCGGT AGA T C T C - - - - - - - - - - - - - - GGCAAA
CCAAGTGT C T TGGT - - AGA TGT CC T CCG - - - - - - - - - - - - - - - GT T CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CC T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAC T T T T T CAGGGCCGCAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGGGCACA T AA
T AGA T CC T AGAA T A - - AGAA T T T T T T T A TGT CAAA - - - - - - - - GA TGT A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT A T T T T CCAGAAAAAGTGTGAGTGGA T CAGGA T T T - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_587.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: 10178bp; fragments: 1074; full length: 8 (>=9160.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 10178 bp
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TE: ltr_1_family_587.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 10478bp; fragments: 1057; full length: 8 (>=9430.2bp)

TE consensus (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_587
 size: 2509bp; fragments: 102; full length: 0 (>=2258.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2509 bp
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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