
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10180
GAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T T T T AA TGAAAC - - - - - - - - CAGTGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - A T T T AA - CA T T T T T T T T T AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T T - CAACGTGT T ACGCACAGT A T TGAAAAC T AC T T T T A T A T CC T A T
GGC T T T T T A - A T T AAA TGGA T CGC T TGCA T T CGCGC T TGCA T AC T - - CA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T CA - T ACGCCA T TGTGGAAAGT A T TGGGT AA T AC T CGGT T T CC T T A T
GAGT T ACC T - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAC T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAC T T T - - T A TGT T T T TGT T ACA T AA T C - AAC T AGGGT T C T CGAA T T T TGG
T T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - A T T AGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T AAAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T TGT T T - - - AA T T A T AA
ACC T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGGC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAGGC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AAA
A T AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T AA T A T TGA - - - - - - - - A T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T C - - - AAAAA T TGCCGAGT AC T T T AAA T A T T AGCA TGTGGCCC TGT
AAA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - T T T TGGC T TGA T T A T AA T A T A T A T T A T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCA T A T T T - - - - ACA T A T C T T T T AACGAAC T AAA T AGTGCCCA T T - GCCGTGA
AAGT T T T AA - - - - - - - - CCA T T T T T CGTGCCGG - - - - - - - A T AC - - - - - - TGT AACAGT CAAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T A - - - - - - CA T T T T AG
CGT T T T C T T - - A T AA - - CGAA T T T T CGT T A T TGT AA T AC - - - A T T A - AC T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCA T T - - - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGACAAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A TGGGA TGT CA T T C TGC
GACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGA T AACAA T CGTGT A T A - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAAC T C T T T T A T AAA T T T AGGCACA T T T T AAACAGCA - - - - - - GA T T T TGA
CGC T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - T T T A - - - - T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T - - - CCAAAGT T T T T TGT TGACA T T AAA T AGT A - - - - - - T T TGC T AA
AGT T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T - - - - A T AA TGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CGT AC - - - - - CA T CC - - -
A TGTGT T T T - - - - - - - - GAA T T T T T T T T TGAAA T - - - - - TGT AC T A T T T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGTG - - - - - - CA T T TGT A
AAA T T T T T T - - T AA T - - AAA TGT T T T T T TGT AA T AA T T A T A T A T T A - C TGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAC TGGA - T AAGT A T T TGT T T T C T C T A T T TGA T AGTGCC T T T T T ACCCGGT
AAAGGT TGA - - - - - - T CC T T CCGT T T T CA T T CC T A T CCA - - - - - - - - CA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T A T - T T CCGT A T T T T TGGT TGT A T CGACGT A TGC T T CCGCAGT T CCA
- - - - - - - - - AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T A T AG - GT AGA T C T CGGCAAAAA T CG - T AA TGGAACAAC T T TGAC T A TG
AAA T T A T TGTGT T T A - - AA T C T T T T T T T A T ACA TGC T C T T A T - - - - AAA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAAA TGG - AACAA TGT T T A T CGT T CAGA - T A T T A T T ACAAA T T AAA T T TGA
A T A T T AAAA - - T TGG - - A T T A T T T CA T AA T A T T TGACA T - - - - - - - - - - - TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA TGT A - AAGT AAAA T AAAAGA T A TGA T TGCCAGGGC T AA T T AA T CCGAA
A TGT T C T CGCACGAA - - T TGCGGTGT C T A TGCGTGT T AA TGC - - - - CGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCGCAACCGAGA TGT A T ACGGT - - - - - GT A T T TGCAAAGC TG - - - - - - - -
A T A T TGT CG - GT CAG - - AAA T AA T A T T T T T AACCAACGT T A T - - - - GT T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGCAAACGCGTGGCAGT T A T A T C TGTGT A T CAAAAA TGA T AC T T A T CAA T A T AC T T T AAAGT A T A
AAA T CAAAA - - - - - - - - CGT TGA T CC T TGT CCGGAA T A T - - - - - - - - - A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - A T T AA - - T AACA T T T T T TGT A - - - - - - - - T AA - - - - A TGGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA TGGT T - GCAGA T A T T AGC T A T T T T A T - T CA T ACGGCA T T T T - - - - - - - A
CCAC T TGT A - A T AAA T T AAA TGGCAC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - ACAA TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAACAA T C - GT AAAAA T CAACAGT T T A T A - TGACAAGACAAAC T - - - - - - - -
CAAA T TGC T AA T T AAA TGAA T T T TGGGTGTGGC T AACAC TGC - - - - A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGC T A T T T AA T T AA - - AAA T T A T T T TGA TGT T T AACAA T - - - - - - A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T AGAA - - - - - - - - - T AA T AGTGTGGA - GGT C TGCCCGGC T T CGC T TGCG
A T ACCGT T T - - - - - - - - ACAGT T A T CCCGTGGT T AAAAGT A - A T T AGT A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T T T - CGTGGGGCC T A T AAAAAC T T - - - T T T T T AC T CCGA T ACC T TGA
A T A T T A T TG - - - - - - - - GT AGTGT T T ACA T T CA T AACAGT A T A T T AGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCCAGT - - - - - - - - - - T - - - - - - - T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGG - - - - - - - - - T A T AGTGC T AA T AA T AAA T T - AA T T A T T AGGT AA T AGGA T AAA
A T T C T AGGA - - - - AA - - GAGT T T T A T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT A T T T - AAAAA T T T T AAC T T C T A T AA - GGCCCAGAAAAAGT - A T CAGGA
GCAC T AAC - - - - - - - - - AAACA TGT T T C T T A - - - AACCC - - T - - - - C T AC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAC T ACA T T ACGCAA T T T A T TGA T T T T AG - TGCC TGT ACA T T T T T T T T T AA T
AA T T T TGC - AA T T T AA TGAAC T T T A T T T T T - - - - - - - - - C T T - - - - ACAGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAACAGA T - T AA T AGA T T AA T A T T T A - - - - - GC T T AGA T A T A T T - - - - - - - -
GAA T T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGACAA - - - - - - GAAGAC T A T AACGA T ACGAA T TGAAACCGAAGAA T C T AC T AGA
ACA T TGT ACAGT T AAACACA T C T T C T T TGCAGT CACCCACA T - - - - CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T TGCCAAGAC T T C TGGGACCC T C T T TGACGA T C TGCC T TGAAGT AGT
AAA T T CACA - A T T AAA T AGACA T T T AAA T T AAA T AAAAA T A T A T T CGAAA TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T A T T C - - - - - - - - CA T T C T A T T C T A T T C T T T CCA T - - C - - - - CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T CCA
GAAC T AGT T AA T T AA - - AGGCA T T T A T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AAAAA T A T A T ACCAA T T - - - - - - - - - - A T T T AACA - - T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T T AGGT CAACA T A T CAGCAGT T T T - - - TGA T AA T ACAA T T T - - - - AAAA
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TE: ltr_1_family_869.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: 10180bp; fragments: 1071; full length: 8 (>=9162bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 10180 bp
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TE: ltr_1_family_869.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 10480bp; fragments: 1055; full length: 8 (>=9432bp)

TE consensus (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_869
 size: 3053bp; fragments: 54; full length: 0 (>=2747.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3053 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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