
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5172
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAA T AAAAAAAGT T A T AAA T AA T T T CAA T TGGC T CGA T T CAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T A T T TGT TGTGAACA T ACGT T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T AAGC T AGC T T T AA TG -
T AAA T CGGAAA - - - - - - - AAGT - - - - AA T AA T A T AGTGT CA - - A TGGT AC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAG - - T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AGAGT AAA T C T - T AAGT - - - - A T ACC T A T AA T T T T - T A - - - C T C T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T C TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - GT T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC - - AGCGGAACACGACAC T C TGT T - - - AGA T A T T T C T C T T A T C T T A T
T A T T T AAAA - - - - - - - A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGTGGT CCAAAC T AGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T C T TGACC T T AAGT AAAACC T C TGACGAGG
TGGT T AAAA T CAA - - - - - - - - - - - T T TGAGT T A T CGTGT T A - - GACAGA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACAGACACCA T AAAAA T A T T - - T A T T T A T T T T T T T T T AAA T A
T AA T T A TGT AA TG - - - - - - - - - - - GAGA T T T CA T A T CAC T - T AGGGGAGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACAACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAA T AC
T AA T T A TGT AA TG - - - - - - - - - - - GAGA T T T CA T A T CAC T - T AGGGGAGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACAACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAA - - -
- AGT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA TGGCA T CGT T - T A - - - A T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACAACA T TGGT - - - - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAA T A -
TGC T T AAAACGAG - - - A TGAGA - - AA T A T A T T A T A T T T AC - T TGGAAGA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC TGACA T AGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC - AGGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAC T T C T T CAC T AAAA
T AA T T A TGT AA - - T T T - - - - - - - - GAGA T T T CA T A T CAC T - CAGGGGAGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGA - - - CAGCGAGT T CC T T ACAAAGT
A T ACGT T AA T AAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T AACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGAACACGACA T TGGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAGT T CC T T ACA T CGT
AA T T AAAAGT TGA T T AACAAA T T T ACACAA T C T T T A TGGT A - - AGTGT A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC - - AGCGGAACACGACAGT A T A T C T C T T AGGAAA T CCCA TGCAAA T T
T AA T T CAGT - - - - - - - - - - - GT T - T AAA T A T T T T AAAGAA - TGA T CA T AC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - AGAGGAAC T CCA T T T TGAGAA - T T TGA T AA T T T AGC T T T CA T A T
- AA T CAAAA T AA - T T T - AAAGT T CGAGGGGT T A TGA - - - - - - - - - - AAC T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAGT T CC T T ACAAAC T
- AA T - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T AGGGGT - - - - - - GCGC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - A - - GGAACACGACAGCGCCA T - - - T T T TGAGAC - - - - - - - GCA T
- AA T CAAAAC T A - T T C - T AGGT T T T AAA T A T AGT AA T CGT A T AGCCAAAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAACCCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGTGGAA T AA - - - - - - TGAGT T T T T T AGT T T ACGA T CA T - AAACAGC T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGC T TGTGT AA T A T AAAACAA T CAAC T T T TGA T - - CAA T - - T T CC T T TGACAGAA
C T A T TGGGA - - - - - - - - AGAGT - - T AAGC T CCGT AGCAAGA T AGT CAC T A TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC - - - - - - - - - CC T T ACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAAC T A
AAGT CGGAGAG - - - - - A TGAGT T A T T AA T C TGACGC T AGA - T AGT C T T T A TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC - - AACGAAACAC T ACA T - - - - - - T - - TGGCAGGT T CC T T ACA T T T A
- AA T AAAAAAAA - - - - - T AAA T - - AA T A TGT T AGAA TGT T A - - GT C T AAC TGT TGTGAACA T ACA T TGAA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGAC T T AACAAA T - - AGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAGC TGA T T T A T A T T T T
- AA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T AGGGA TGT A - - - GCAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAACCCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAGCAC
- AA T T AAGA - - - - - - - - T AA T T C TGAAACAACA TGAC T A T - AAGAACAAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACACA T ACGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA - AGCAGGGTGGAAAAAAAACAA T - - T A T CGC T T T T A T CGCAACGA
GA TGTGGAAAAA - - - - - T AAA T T TGCAGAGT T C T AA TGA T - T AGAAA T AA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGAC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAA T AA
GAA T T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - CAAC TGT CA T TGT CA T - - - - - - C TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAACCCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACAC TGT
AAA T CAGAACAAA T T T - - - - - - - - T TGA T T T T A TGAAAAG - - - T TGT ACC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CCAAACCAGGA T CACAACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGG - - - CAGCGAGT T CC T T ACA T ACC
T AGA TGGAA - - - AC T T - T AAGT - - - AAAAC T T T T AACGGT - T A - - - - - A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC - - AGCGA - - - - - - - - GT T CC T T A - - - CAGAA TGT CCGT AA T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T T T A TGCC TGAA - - T AGGTGC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CAAGGA T CACGACAGTGCCCAGAAGGGGGCAC T TGAGCCCAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAGAAA T A - - - - - - GAAGT - - - - AACGC TGTGCCGGT A T AGAAA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAACCCAGGA T CACGACA T TGGTGAC - - AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CC T T ACAA T A -
CAAAAAAAA - - - - T TG - T AAGC - - T CAAAGT TGT CAAAA T A T AACCA T AA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T C TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGA - - - CAGCGAGT T CC T T ACAA T - -
AAGT T T AAACA - - - - - T TGGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A TGGCAAA T A TGGAAA TGACC T TGGGCGAA - - ACACAGC T T C T CCACCGAA T
- AA T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGACAGCGT T - T A - - - A TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGCAAAC TGCAACAAAACC - - - - - - - - T T TGT T T T T T T CAGT T T AACA -
- AGCCAGAGCAAA - - - - - - - - - - - CCAGCCCGCCAGCCAC - - - T T CGTGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T T TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GT T CCC T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAGT T CC T T ACAGTGG
- - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT - - CAAACA T T A TGGA T T T - T AGT CAGT T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T T T T ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T AACAAGACGAACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - AA T AAA T T AACGCACCACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACAAAAA TGAA - - - A T AAGT T T T AAACGCCACGAA TGT - - - A T T CA T C TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACAC - - - - - - - T T CGACACGCGCGC T A T CA T T T
T A T ACACAAGGAA - - - ACCGGT C TGTGCGGT AA T AAGGC T - CGGT CA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGG - T A T A TGT A T A TGT A T A T TGT ACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGAACACGACAA T A T AAAC T AAA TGCGA TGGAAA T C T T A T TGT - - T ACA T A T T T T CA T ACAAGGC
T AA T ACAAAAAAA T T T - CAAGT - - - - A T A T T T T T AA T T A T - T A - - - - AA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T A T AA - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAAC TGTGGT CCAA T CCAGGA T - ACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACA T TGGTGA - - - CAGCGAGT T CC T T ACAAAA T
- AA TGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - T T T A T A T CA T AA T T A T - - - GGGA T AGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T C T ACAA - - - - - - - - - - GAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AGGAAG - - GGTGGAC T A - - - - - - - - - - - - - GT TGACC T A T CCA T T T T AGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT - - - - T ACA T CGTGCGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CC T T ACA T TGGTGACAACGGTGGT CCAAACCAGGA T CACGACA T TGGTGGC - - AGCGGAACACGACAGT CA T AA - - - A TGCAAGT T T T TGAAA T T A -
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TE: ltr_1_family_674.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: 5172bp; fragments: 3792; full length: 16 (>=4654.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5172 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_674.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5473bp; fragments: 3765; full length: 15 (>=4925.7bp)

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_674

 size: 3049bp; fragments: 654; full length: 2 (>=2744.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3049 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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