
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6007
GAAAAAA T T A T - - - - - - - - - - AAACA T C T T C T T T TGA T - - AGGT AGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T TGT A T AAAA T AA TG - T A T AACGACC T A T C T CGTGGAGT AAAA T CAC
CGGCAGC T AA - - - - - - - - - - - ACACA T T T TGGTGCAACAGCCAAAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T C T CA T AAGGT AACA - - - - - - - - - CA T CAC T C T CA T CCAAACAAAC T
ACAAACA T C T T T A T A T A TGT T AA T T A TGT CGT C T T A T T AACGT T T T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AGT T T AAC T T AA T A - - - TGACAA T T T T AC T AAA T T T T TGT CA TGT C
AAAAA T T T A - - - AAGAC T A T AAA T TGT T T A T T T AAAA T - - CA T A TGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T T CAAAA TGT CC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T AC TGCAA T T - - - - - AAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T T CA - AAA - - GA T AA T A T CACAA T T T T AAAAAAA T ACAAC T A T AA T
AAGA TGT CAA T T - AAAACGCAACAAC T C T A T T A T T ACA - - TGACA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T A T T AAAA T AA TGA T A T - - - - - - - T AAA TGA T C T AAA TGT T TGA T
T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T T T T T - - - - - - - - GAAAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T - - - - - - - - - - AGT A - - - T AA - - - - - - AAGTGACA T AACG - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T T - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - T CGCGT A T A T A T A T T T A T A T C
A T T AAA - - AA T - - - AAA T A T AGAA T T CGTGACAAGGC T - - - - - AACGT C T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA TGCCC - - - - - - - - - AC T A T T - - - - - - - T T AAAA T ACC T AC T T A T T T T T T
AC T AA T TGAA - - - - - - - - - - - AAAC T T C - - - - - - - - - - - - GGCAACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT AGGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGAGA T AA T CAAA T A TGT A T AGC T T T T T A TGT T A T T - - T TGT A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCAA T AAAAGAAGT ACCACCAGT A T AGT A - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T AACAA T AAAC T AAAAA T A T AAAAAA T T T A T T T AA T T A T AACAAC TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT A T A T AACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAACAAAA T CA T T T C T T
AAGGAGT T AA T AGACAA T AAAGCGCA TGT T T T T T T A T - - - TGAAAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCCACA TGCACGT CCC TG
TGAAGGT - - - - - - - AC T T AAAGCAC T CC T CGCGT CGT T A - CCCGA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAAAGCACAAGAA T ACGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAAAAA T CCA T - - - - A T A T C T AGT A T A T A T T T T AA T - - TGGT T TGA T AC TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T ACAA T A - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - C TGT T T AA TGCAAGCA T A TGTG
AAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AGAA T AAAA T AA T AAAA T AGC - - - - CCA T T T AAA T AA T T A T A T T T T
ACGAAAA T AA - - AAAAA T A T AAAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAAAAA T AA T - - - - - - - -
T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGGAAA T A T ACA T TGA T T
A T AAAA T T AA T - - - - - A T C T AAACAA T T C T T C TGT A T T A - AAAAA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T A T T T T A T A T T A T T A T
AGAGAG - - AA T - - - A - - - - T AAAA T ACA T A T T CGT A T T - - - - - A T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TGA - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - T AA T AA T CA T A T T T AAGT AA T
T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T T - AA T A T A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T A T AA T AA T AA T AA T A T AA - - - - T T C T TGCC T T T AGC TGTGT A T T
TGAACA - T AAC - - - - - A T AAAAA T AACAC T A T T T T ACA T - - - - A T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGGA T A - - - - - - - - - - - - - - CA T CGT C T T T T CC T C T A - - CACAA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGTGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAACAA T TGAA T A T T A - T A TGACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T T A - - - - - - - - - - AA T CAA - AA T - TGAGCCAC T T T TGAGA TGCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AAA - - - - - - - AGT A - - A T AA - - - - - - GAA T CAA T T AGTGGT T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AGC - - - - - - - GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGA T CA - - G
AAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T - - - - TGGA - - AACAA T A T AGCAA T T ACA T CC T AGT ACA T A T A T AC T
T C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CC T T TGC T A - - - - - - - GA TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T A TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT A T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T CGCG - - - - - - - T T AGAGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T T C T AAAA T AACA - - - - - - - - - - - AC T T A T CAA TGA T T A T T T T T T
T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T T - AA T A T A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T T T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T CAAA T AA T T T A T A T T T
T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T
AAAAA T - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T A T T - - - - - - - GA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA T A T - - - - T AA - - - CAAAA T A T AACAA T T T AAC T AAAA T AACGA T T T A T T
ACGAGCA - - - T T ACAAC T A TGAA T T C TGT TGT T TGA T T - AAA T T C T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T A T A T A T A T A T A T T - AA T A T A T ACAGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_642.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: 6007bp; fragments: 1296; full length: 11 (>=5406.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6007 bp
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 size: 6307bp; fragments: 1310; full length: 10 (>=5676.3bp)

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_642

 size: 1928bp; fragments: 185; full length: 2 (>=1735.2bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1928 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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