
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7591
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGG - GGGT T T TGCA - - - - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCAC TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T - AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T AAAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TG - - - - AGAGA T T AGA - - - - - - - - - - CA TGT CGGGT T T TGA - - CAAAA
C TGCAA T T T T T AAAAAAGTGC T T T - - - - - AAAA - CAGT T C T AAGT T C - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T A - T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGT - AAA T AAAAGAACA T T C T TGT AGCGT T T TGT T A T T T A T A - CAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGT T AGAAGAACGAA T A T T C T TGT AGCGT T T TGT T A T T T A T A - CAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGT T AGA T C T AC T AGCA T AC T T TGGAAGT T T AGT T T T TGACA - T A T A T
T AAG - - T TGT CAAGT AA T TGT T T T - - - - - - - - - A T AA T T T TGAA T - - - A TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AAA T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T CA T T T T T AAAA T A T C T T T T C T - - - T AAAAACA T T T T CCCAC - - - A TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT TGTG - - AAGCAAGT ACCC - T TGGGT AAA T ACCC T AGT T T T TGCA T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACGT T AACAACGC T T T T A T AAGGA TGGT T T T CACCCCC T AAAA - AAAAG
T AAGT AAA T TGAAAAAA T TGT T C T TGT T T AGA TGT T A T T C T AAA T T TGACGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACGT T AACAACGC T T T T A T AAGGGTGGT T T T CACCCCC T AAAA - AAAAG
T CAAAA T T C T T AA T A T AA T T T T T CC - - - - - - - - - T T T CC T T AAA T T CAACC TGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACC - - AAAGAA T A T AGA - T T T AC T AAAAA TGGT ACA TGTGAAC T - - - - -
T TGAGA T T T T T AAGAAAAGA T - - - - - - - - - - - - - T TGGTGT AAA - - - - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - - T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T AAAGA T CC T T T CC T T T AAA - C T T T A
T TGAA - - - - T T AAACGAGT T T T T T - A T A T AGAA - C T T T TGT A T A - T T - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT T A TG - - - - AAA TGT A T AA - T A T CAAA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CC T AAGA - - - C T A TGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AG - - - - - T T AAAAAGT AGT T C T T - - - - - - AAAA T A T T A T ACA T T T AACGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAAAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGAC - - - - - - - - - - - - - T A T AC T AACAGT T T CAGC T A T T T T A - AGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT T AGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T T AGT T CGTGA - - - - - - -
T TGCA - - - - - - - GAA T CA T A T T T T - - - - - - - - - - T A T T T T T AAAA T T AGTGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGT T - - - - - - - - - - - - - AGT T T T CCCCA T T T T A T T T T ACAGA T T AAAG
T T TGA - - - - CAAAA T A T ACC T T T T - A T T T AAAA - T T CCGT T ACA - - - - - CGTGT T A T ACAACCC T T T T CCAC TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T AAAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT T ACG - - - - A T AGA T TGAA T T A T A T AA T T T A T A TGGT T T TGT AA - - CAAA T
T TGGA - - - - T T A T AC T T T T A T T T T - A T A T AAAA - T A T T T A T T T A T T AC T TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T AAAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT AGTG - - - T ACA T A T T T CC - - - - - - - - - - TGT C T AGTGAC T CA T - - CA - - -
T AAAAAC T T C TGAAGT CCCGT T T T T - - - - - - - - A T T AC T T T T AA T - - - AGT TGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGC T T T T T T T A T T C T T CA T T T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A - - - - - C T TGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACG - - - AA TGT A T T AGAA - - T AA T AACAA T T T T A T T T C T AAGGGT AAAA
CAC T AA T T T T CAAAGAA T CA T A T T T - - - - - - - - - A T T T C T T AAGT T T A - CGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT AACGT T - - - - - - - - - - - - - T A T T T T C T A TGCA T A TGT T C T AAAA T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TG - - - AA T ACA T T T AA - T ACC T T AC T T A T C T CAC T T T T - - - - - - - - - A
T T T AA - - - - T T AAAGA T A T A T T T T C - - - - - - - - - T ACGT T CA TGT - - - A TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAGGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA TGT T AAGT CAA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA
T AAAA - - - T T T AGGGCGGT C T T T C T - - - - - - - - CC TGT T T T C T A T C T AA TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACG - - - - AAAAACC T CAA T A T AC T ACCAGT T AAAA T AC T TGGA T T AAAA
T T T AA - - - - C T AAAGA T AAA T T T T T A T A T T AAAACA T T T C T A T A - - - - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGA - T T - - CGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACGC T AAACAAA T A T T AGT AGAGT AGAA T T A T T AC T T T T T AGGT - - - - -
T AAGG - - - - T AAAAA T AAGGT CGT CGT AGCAAA - T A T T T T TGCA - - - - - T A TGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CA T ACAAAAAAAA TGGGA - - - - - - - - - - CACGCCA T A T T T AGG - - T AAAA
C T AGA - - - T T T A T A T AAAGGT CC T - - - - - - - - - - T A T C T T T T CA T T T AACGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAA T A T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CACGT T AA T T A T A T T AAA - - - T CACACGCA T AC T T T T T T T T A T A T CA T AA
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA - T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT T A TG - - - AAAA T A T T T T AA T AAAAG - - - - A T C T AC T T C T T T AA - - TGGAG
T T AAA - - - - T T AA T T A T A TGT T T T - A T A T AAAA - - - - - - C T AAA - AA - - GGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CAGG - - - - - CAAA TGT AA - T A T AAAAA T CC T T T T A T T A T TGAAA - AGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T AAA T T T AA TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AA T T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CAGGT A - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAA T CC T T T T A T T A T TGAAA - AGAAA
T T ACA - - - - T T AAAA T C T T A T C T C - AAA T TGAA - - - - C TGT A T A T T T - - TGTGT T A T ACAACCC T T T T CCA T TGAGAACA T A T T AAAAAGAC T T T AAA T C - - - - - - - - - - T AA T AAA T AA T T T T T T T AAAAACAGT T TGT T CAA T T A T T AAAAGT TGAGT CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_838.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: 7591bp; fragments: 742; full length: 77 (>=6831.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7591 bp
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TE: ltr_1_family_838.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7891bp; fragments: 741; full length: 75 (>=7101.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_838
 size: 4778bp; fragments: 440; full length: 1 (>=4300.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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