
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6544
A T AA TGA T A T T T A T TGAA T AAA T A T C T TGAGAAC T T C T - - - - - T T T AAGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAGT AAAAAA T A - AAAGT T A T T AC T C T T T AAAACAGT T AAAGCA - - - TGT
T ACAGAA T T T T T CC TGAA TGCAC T T A T T T T AAAA T - - T C T CGGT AAGT TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT TGAA T CAACCCGGT T T - - - - - - - - AC T TG
TGAAGA T T A T T T A T TGAA T ACAACCA T AAAAA T T - - - T - - - - - AAAAA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T T T A - - - - T A - T AAC T T C T T T AA T T T T AA TGGAACACCA TG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG
AGAAAAA T T T T T A TGAAA TGAAAACGT CAA T AA T - - - - - - - - - C T C T TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TGT AA - - - A T T - C T C T T T T T ACAAAA T TGACAAAA T AC T A TGA - - - GC T
TGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TGTGC T - - - - - - - - - - T T CCCGA T T T T TGAAAA T CGC T TGGGT AACGT T
CGACAAA - - - - - - - - - - - - - - ACA T CC T CAAAAC - - - T C T AA - T AAGTGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACCAGCAGAAAC T TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGACA T CC TGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AAA T - - - - - - - - - - - ACAACA T A T T T T CA TGTGT T C T CCC T C TGT CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT CCGT C TGT CCGT C T - - - - - -
- - - GAAA T T T A T AC T CGA - - - A T ACCGT T T AAA T - - - GGT T A - AGCC T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T T A - - AGA T ACGGCGC T A T T T AGT T T AGGT AA T T AAACA TGT - AC T CG
C T A T T T C T TGT T T CCGAGAAGA T AAA TGGT ACGC T CGA - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T C T A T C - - - - - - - - ACA T CA T T T C T A T C TGT AGGA TGC T AGGGT A - - T T T
CAAACAGA T T T CGAGT - - AGAAAA T C T ACAAAAGT T T T C T CAA - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAAA T A T - - - - - - AAGCGA T ACCGT T T T TGT AAAGT ACACA T T C - - - GC T
CAAACAGA T T T CGAGT - - AGAAAA T C T ACAAAAGT T T T C T CAA - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAAA T A T - - - - - - AAGCGA T ACCGT T T T TGT AAAGT ACACA T T C - - - GC T
ACA T AA T A T C T CACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - AAA T A TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A TGT C - AAA T AAAAAAGC TGCAGCAA T T A T T AC T T T AC T C TGAG - - AAG
T T ACCAGC T T T T A T AGCAAAAAAGT A T C TG - - - - - - - - - - - - - A T T AGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT AAC - A T A T AAAAAAA T A T T T T T C TGT AGT AAAAGAC TGTGA - GCGCC
GCA T TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - TGC T T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C - - - - - - - - - - CACC T A T CA T T T CCA TGT C T T TGAAGGA T TGCGT TGT AA - T CC
T CACA T T CA T T CA T - GAA T AACGCAA T CCGCAGA T T C T - - - - - GCCAA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T CC T - CAA T A - - - - - GT AAGT CAACC T AC TGGA T T TGT AAGT A - - GCC
A TGCACA T T T T TGAAAACCGAAACGGT AACA T A T - - - - - - - - - T T T T CAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T CACCA T AAGAAGAAGGT TGT C T CCC T T T AAAAGCGACCAA T T T CGCA TG
T CAACCGT T T CCA T ACGA TGT A TGT AC T A T TGAC - - - - - - - - - AGTGGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGGTGCA T - - - - - - AGGT T T C T T T T T T T T T T AAA T A T T CCCA TGC - - - - - -
TGAGA TG - - - - - - - - - - - - GAGCACCGT CC T AC T A - - CC T C T A - - - - - - A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T T T T AGACC T - - T - - - - - - - - - - - T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T A T AA - AGA T AAACACA T T T T T AA T C T T CC TGAAC - - - - - - - - - A T T CC
CGAAC T AAA T ACAGCAAAGAAA TGAA T T T AACAAC - - - - - - - - AACAGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT AGA - - AACA - AAGAA T ACA T A T A T T T AC T A T A T T A T T A T ACA - - T AC
T A T AAAA T CCGT A T TGT A - - AA T C T ACCCAAAA T T A T T C T CAAAAAGCAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACA - - TGT
C T AACAGA T T T CGAGT - - AGAAAA T C T T CAAAAGT T T T C T CAA T CAA T C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - AAACGA T A - CGGT T T TGT AAAGT ACACA T T C - - - GC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA TGGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T C T T A T AAGT A - AA T A T T A T T T AA TGT T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA TGT T T T CAGT CA T CGGAAA TGAC T ACAAC T T TG - - - - - T T A T T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA
ACAGAAA T T C T AAAAAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AAAAA - - - - - AAGAAA T T C T AAAAAA T AAACGGAAA T T CAAAA - - - GT A
A T A T AGGT T T T CAAAC T A T AAA T AAC T T AAAAA T T T T T A T - - - AAAAACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C - CCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAACCGT - - - - - - - AAGTGGGT T T CCA T T TGA T T T A TGA T AA T T T AAA T AC
T AAACACA T T A T A T CAAA T AGT A T TGT T CC T AAGT - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - GGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T A T AAAAA - - - T C T AA - AAGA T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_772.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: 6544bp; fragments: 569; full length: 39 (>=5889.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6544 bp
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TE: ltr_1_family_772.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6845bp; fragments: 566; full length: 38 (>=6160.5bp)
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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_772
 size: 6377bp; fragments: 73; full length: 5 (>=5739.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 6377 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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