
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9438
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGTGCCA T AAA T TG - - - C T CGT AA T ACAGTGTGGT ACCAAA T T A T T CG - - -
- - - - - T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T AGT T T CACACAA T C T CCGGAAA T CCA T T TGACAGCAAC T T T C T T A T T C
- - - - - T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T AC - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAGA - - - T T A T T AAAAAGT AAAA T TGT T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA T AC T C T T AGT T T A - - - - - - - - - - - - - - AAACAGAAA T AAAAA TGCC T - - -
CC TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CGC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAA T A T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAC - - - - - - - - - - - - - C T TGAAGAACCCAGGT AGA TGCAA T T T T T A TGCAC
CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T - AAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA TGGCGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T AC T AA TGC T ACAA T T T ACAAAGT - - - GTGTGAGGT AGGA TGC T AGACGAAGAAGC T T TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAC T A T A T TGGCGAG - - - T TGGGT AGT CAACGT AAA T AGCACGT ACGC T - - -
- - - - A T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T - - C - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACAGT CAAAAG - - A T T AC TGAAA T AAAAGACAAACAAAAAAGAAC T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T AGCGT CC - - GC - - - - - - - AGA T T A T T AAAAAGT AAAA T TGT T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACA T AC T A T CGCCG - - A T T T TGACCAGA T T ACCGAAGGCGAAAGGCGT T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGT TGA T T AAA - - - - - T A T ACCA T T A TGCACAAA T T A T A T T T T A T CC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGAGTGCCCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGGGAGT T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAA T A T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGGGTGC T T AA T AA T T T T T AAGT AC - - - - - - GAA T T T AAA TGTGT CA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T - AAAAAACA T T CCA T C T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACACCC T T CCACGT T A - T T A T AA T CAAACAAGAGT AA T CAAAA T AA T CAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T - AAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAG - - - - - - - - - - - - - - C T C TGC T AA T T CA T A T CA TGGT CACA T C T CAG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T - AAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAAA T AGCG - - - - - - T T T TGAA T T AAAAAAA T TGT - - - - - - - T T TGCA - - -
- - - - - - - - - - - - GCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAA T A T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGAAAAA T T AA T - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAAAAAGT T CCA - - -
- - - - - T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CGC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAA T A T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGAA T TGT C T T AAACGAAAA T T T TGT A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C T T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAAGA T T T CAAA T T A - T T A TGT A T AA T AAA TGT CAA TGA T AAGGT A T T A - - -
- - - - - - - - CACAGCAGT T T AGGACCC TGT C TGTGT AGAGAAGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T T T A T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT CAA T T AA T TG - - -
CC TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAA T A T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - CACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGT ACA T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T CC TGTGTGTGGAGAGACGT T T T T A T CGC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAGCC TGT T CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C
AC TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T CA - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAA T C T T CGT CAA - - - - - CCAACAAAGA T AAA T AGA TGGAGAA T A T C T C - - -
- - - GA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAACAGT T T T T A - - - - T T T C T ACGT AAAAACGCAAAAGT A T A T T T T C T C - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC TGT C TGTGT AGAGT CGT T T T T A T CAC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - T T T T T T T A T AAC T T C T AA TGA T ACAA T A TG - - - - - - - - - - - GTGAAAA TGAAAAGCAGAGA T A TGT T T A T T T - - -
CC TGA T T CCACAGCAGT T T AGGA T CC TGT C TGTGT AGAGACGT T T T T A T CGC - - - - - - - - - - A T T C T T A T AAAAAAACA T T CCA T C - - T T T T T T A T AAC T T C T AA TGC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - T T CGAGAAAAA T ACAAAACGAAAACC T C T T T T - - C
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TE: ltr_1_family_822.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 9438bp; fragments: 1804; full length: 43 (>=8494.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9438 bp
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TE: ltr_1_family_822.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 9602bp; fragments: 1813; full length: 37 (>=8641.8bp)
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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_822

 size: 4357bp; fragments: 757; full length: 0 (>=3921.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 4357 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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