
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5718
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - T A T AGAGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGAGACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAACAAAGA - T AAAA
- - - - - GC T TGTGAGT T T TGGT T C T C TGTGAA T A - - - - - - - - A T T AC T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT A
T AACA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAA TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAACCAA T A T A - A T A T T T T - - GT A T A T CA T T TGT TGG - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A - T T T T T ACA T AA T AAAGCAGGT T AAA T T - - - GT T AA T T T ACCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AAA T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCCACCAC T - C T AGGT CGAAAAGAAAC T - - - - - - - T TGGAAA - - - TGACA
CAACA T T T T TGTGA T T T T TGAGT CAA T TGT C T A - - - - - - - - - - AGGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGACCA T A T AGAC T T TGAA T A T ACCA - - T AAAGT T TGAAAA - - - TGAAG
- - - - - GT A T CCCACAAGT AA T AACGAAC TGA TGCAC T T CA - A T TGGT AAA TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAAAA T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAA T A T T - A T C TGC T A TGCAAAAAA - - - - - - - - A T CAACAAAA T AA T A
T AACAA T T T T CGA T CGA T A T CAGT ACA T CAGT A - - - - - - - - - - - - C T AA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - - - - A - A TGT A T T AAC T A T A T CA T - T AGT T T T TGGAAACAA TGGCA
T AACAGT C T T C T AA T AA T A T T T CCAAGCAGGT ACGT - - - - - - A T T C T C TGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T C TG - - - - - GT AACC T AAGTGGCAGT T - - - - - - - A TGAAAAGA - CGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAC T AAA T A - - - - T CAA T T A TGCCA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGCG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCA T TGT T T A T AGT AA T AA TGT CA T A T A T A T T T - C T A T AAA - GA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T AGGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T AGGGAAC TGT CC T T T T A T TGT CA T C T - TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC - - - T T TGT T A T T T T A T CCCAA T A T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC - - - T T TGT T A T T T T A T CCCAA T A T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AGCA T A - A TGAC T ACACCAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT CGAAA T ACAGT A T AAA - T A TGGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AA T ACCGT A T AA T T T T T T T AGT A T A T TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGA T C T TGACAA T A T T ACAA T A T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AC T CCCGGTGAAAAA T CC T AAAACAACGT AAC T T A - AA T AAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGCGTGCA T A T AA TGGGCA - GT TGCC T AC TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T ACCCCA - - - - - - - - - - - CAAAA T C - - - A T T T T - - - - - - - - - - - T A T A
- - - - - A - - - - T AA T A T T AGAGAA T A TGCA - AAAA T AAGTG - A T AGA T T AGTGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T AGA T T A T - - C TGT T C T T CGACC T C - - - A T T T T - - - - - - - - - - - C TGG
- - - - - A - - - - T A T CGCCAA T T ACAA T A T AAAC T A T T T A T A - T A TGAGA T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - GA T TGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CAACACAGCACA T ACA T C T T CGT T AA T T T AGT T AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T AGACAA T A T T ACAGT T A - - - - - - - - - - - - - CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CAAGCAAGGACAGA TGT T A TGT C T AACA T AC T ACA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - C T CACCAA T ACG - - - C T T T T - - - - - - - - - - - AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGGTGGTGAGACCA - T T T A T C - A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T CA T A - - - T T C T T A T C T T T CAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AAGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAGAACCA - T T AA T T CA T AGGT A T AC T T A - - - - GAAAA T T AAA T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGCGAACAACGGACACAACACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GA T T T TGA TGAGGT T A T A T T AAGC T A T T A T T T T T A - C T T AC T A TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T - - - - - - - A - - C TGTGAGT AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T ACCA T A - - CA T A TGT AAAAAGA T A T A T A T T T AAAAAAAA T AA T AAAA
- - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CA T T A T AA - T T CA T T - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T - - - - - - - T - - T T AC T T T T AGT AAAC - - - - - - - - A T A T A TGA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T T T ACC TGT CGT T A T T A - T T T A T A TGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T A TGT AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AAAAGAAA T T T CACA
- - - - - A T T T T TGT ACA T A T C T TGT ACA T A T A T T A T CC T CA - T T T AC T T T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T C T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T - - - - - T AA T T A T CAAAGGT AGAAGA T - - - - - A T AAAAAA T A T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T AA T T T AA T TGT A T CCA T TGCAGA T A T AGT C T CCAAGACAGCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C T T A T A T A T AACAGCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAGT AAC TGT T TGT T T T T T AAA T AAGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T TGACGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T CACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAACACGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T T T A T T AAA T TGT T A T AA T AAA T AA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA T A - - - - - - - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T T T AAA T A - - - - - - - - - - A T AA T T AAGCGT T A - - - - - - - - T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - C T A T T A T T TGGAAAAAA T - - - - - A T A T A T AAGA T AAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T AAA T A - - - - A - T T A T T A T T T T AA TGA T A T - - - - - A TGAAAAACA TGAAA
- - ACGA T T T T CAA T CG - - - - - - - - - - A T AA T T TGT T T T CA - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA TG - - - - - - - - CAA T CAA T CGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AACGA T T T T T T CACA - - - - - - - - - - A T A T T T T T T T A T T AA T T T T A T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T - - A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T TGA T AAA - CAAA T TGCAA T AAAACA T A T AA T A T A T A T AA TGT AACC
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TE: ltr_1_family_750.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5718bp; fragments: 1474; full length: 10 (>=5146.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5718 bp
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TE: ltr_1_family_750.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 6019bp; fragments: 1465; full length: 3 (>=5417.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

TE: ltr_1_family_750
 size: 5200bp; fragments: 1206; full length: 10 (>=4680bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5200 bp
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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