
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5684
T T T AA T A T AC T A - TGGGGA T T C T CAGAA - TG - CAAAAA T A T A TGT A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGT AGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - T ACC T ACAACAC T AA T AAAACA T AAAA T CAA T AAGAA T AA T -
T T AAA - A T A T T AAA 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 A T A T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGGCCGT T T T ACA T C
A TGAA - - - - - - - - T T ACACCAGC T AGAA T CAACAAGAAC - - - - - - A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - T A T C T AC TGA T AA T ACA T TGAGC T AAA T T T A T AAAAAA - - - -
- - - - - - - - - - - - AC T CCCAGCGTGT AAA T T T A T A T TGTGGT AGA T A T AAA TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T AAA T A T TGTGTGTGTGGTGACA T C TGT CGGGGAACGAGCCAAA T AG - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAAA T CC TGCGCAAAA T AAAA T AA T T T T A T A T A T C TGTGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T T
T T AAA - A T A T T AAA 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 A T A T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T T T A T T CA - CAAGAAAAAC T T T CA TGACA T T T T A TGT T A T A T T TGACGAA T
T T AAA - A T A T T AAA 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 A T A T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T ACA T AAC - CA - A T A T CAA TGAAAAAA T - T T CA T A T T T T AA T A TGT T AAC T
T T CAA - - - - - - - A T AAACA T AA T T AAAA T - - - CAGT ACCA T AGA T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T AGGT A T A T A T A T A T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAACGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T T
T T AAC T - - - - - - - T TGA T A T T T T T T CAA T TGGCGAAACC T TGGGT A TGT A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T ACA - - - - - T AA T T A T A T T T T T T A T CA T AAAA T A T T T T CACAAAA T - - - - -
T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGGT A T AGA T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA - A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T T
T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGGT A T AGA T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T AAA T T
T - - - - - - - - - - - - T T CGCA T AC T AAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA TGT A - - - - - T A - - - - - - - - - - T AAAAA T ACAGCAAGAA T A T CGGAGAGAC -
ACAGA - - - - - - - - TGGGAAA T A T TGAAA T T A - CAGGAA T T T AAGCA T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAA - - - - - - - - GTGGCGAAACCCAGA T T A - CAAAGGT A T A T A T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - T AAGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A TG - - - - - T A - T C T ACAAAGT A T AAA - - - GCAGGGCAA T AAGCA T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T ACA T T - - - T T C T CAAAA T A T CAA T AA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA TGT T T CA - T TGT T T T T T T T CAAGA T A - CAAAAA T A T AAGCA T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T A T AGTGGA T ACGT AAACCAC T A TGGAAAC TGT CGCAAACA T AAAC T
T T AAA T T T AACAAA T AGA T AAACAAAAA T CAC T AAAAA TGT T AA T A T T T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - -
T T AAG - - - - T T AAA T A T A T ACA T A TGAAC T AACAAA T AAA T AGA T A T AGA TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T - - - - T A T A T A TGA T A - T AA T T A T A T A T AA T A T A T A T AA T T A T T A T T
CAA T A T - - - - - - T C T T C TGA T C T A T AAGT AAACAAAA T T AAAGA T A T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T A T - - T T T T CACGT T T T T T T CGA T TGAGT CAAAAAACAAAGCA - - - -
T T AAG - ACA T T AAC T AGGA T AC T A T T AA T T T - - GAAA T T A TGAGCA T A T A TGT T AGAAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA T T A T T T ACA T CAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA T T A T T T ACA T CAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA TGT A - - - - - T A T - - - - - - GT T ACACAA T AAAA T AAAGTGT T AA T T AA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T T
CAAAG - - - - - - - - T T T CGAA T AC T AGAA T CACCAGGGT CA TGAA T AAA T A TGC T A T AAAAGAAA T A T T A T T T T A T AA T A T CGGCCGT CGA TGA TGT CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A T AAA - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - TGGC T T CA T TGACAAAAA T T AAACA TGT TGAC T AGA T A - A T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAGT T T CCAGGA T T C T TGTGT T T T A T T T T A T CCCAGCGA T AACA T A T A - - - - - T A T C T T CA T C T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T AGGT A TGCACAAGGA TGC T AGT CAA T A T T AACA T AGA TGACAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T AGGT A TGCACAAGGA TGC T AAC TGACAA TGGT T CAAA T AAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TG - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T AGGT A TGCACAAGGA TGC T AGT CAA T A T T AACA T AGA TGACAA T A
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TE: ltr_1_family_700.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: 5684bp; fragments: 580; full length: 6 (>=5115.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5684 bp
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TE: ltr_1_family_700.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5984bp; fragments: 580; full length: 2 (>=5385.6bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_700
 size: 4994bp; fragments: 481; full length: 18 (>=4494.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4994 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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