
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5840
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAACCCGAGCAC T TGAGT AAA - - - - - - A T A TGTGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - AA T T T T AC TG
T T T T A T T AA T A - - - - - - - CGAACACAC T A T A T T AA TGT A - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T ACAGT T CCGT CACA T T CGACAA T T T T AAA T - - - - - - AAA T T CGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T TGCAAAAA T T T TGAAGA - - - - - T A T - A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - - - - - C T A TGGA T ACAACAGAC T CAGA T T C T A T T AC TGT CCCAA
C T TGT T C T AGT - - - - T A T TGCAAA T A T T A TGT T T A T AGAA - T T T A T T A T - A T A T A T AAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAACCGGGGT CGCGACAA T A TGA - - - - T T CAGAGA T A T T AA T AAA T T AAAGT T T - - - AC T T T C T T AA
T A T T T T T T A T T AACA T C T T A T CAGT T CCA T AC T T T T T A T - - - - T A T T A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T T AG - - A T T T AA T T A
- - - - - - - - - - - AACGT C TGAGGGT CCGT ACAC T T CCCGG - - - - T A T AA T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - - - - - CCC T AGAGCCAA T T ACA T T AAGGTGT CGACGC T T CGCA T
T C T T A T AAAGCAACC - - - TGGAAA TGT AAAA T T TGT - - - - - - - - - - T A T - AC TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A - - - GA T T - - - A T AAGTGCAAA T A T T T TGAA T T T T A - - - T T T T - - - - -
T C T T T CCCAA T - ACACC T T A T CACC T C T ACAC T TGT CA - - - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT AC T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T - - AA T T A T AGT AAAC T T AAA T T T C T T CAAGGT T AGAA T T T T C T CAA
GGT T ACGTGAA - - - - - - - CA T AACC T A T TGAGT T A TGT CA - CC T A T T A T - A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T ACAC
A T T T T T T CGACAA - - - - - CGGAA T T T T T T AA T T T T TGGAAA T T CGCGA T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGTGT T CA T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACAGGGT CGCGACAA T A TGT - - - - T T T TGAGA T T T ACAC T T T T AAAA T T T T - - - A T T T T C T CAA
AGT A T T T T A TG - - - - - - - CAAAAA T AAA T T AA T T A T AA - - - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGGCGCGACAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - GT A T TGT AG
A T T T T TGAGA T - GCA T C T CGCAAGCGTGA T AA T T C T CGA - - - T T AGT A T CAC TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A - - - - - - - - T AACCAA T AGAAGT AGT T - - - - - GT T A - - - A T T T TGCA T
GT T CAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T AAAAA - - - - - - A T - AC TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T ACAA - - - - - T T T T AAAA T T AA T T C T AA - - - - - - - - - - - CA T C T C T C T T
- - - - - - T T AAA - - - - - - - T T AAAA T ACAACAA T C T CGG - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T CAA T T T T AA T AGAAA T AAAAGAA T AGAA T C TGAGA - CC T T T A T A T
T T TGCGCACA T - - - - CCA T AAAA T TGTGCCAGT T A T T AGAA T T T AC T A T AGT TGT CA TGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A TGCAA T T T T T ACCGC T TGACGT AA T T - - - - - - - - AA - C T C T T T C T AA
AA T T T T T T TGC - - - - T CC TGCCGT T CAAA T AA T T A T T T AAGT T T A T T A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA T AC
GGT T T T T CACGGACA - - - CAGAAA T TGAA T A T T T T T AGAA - - - - - - - A T T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T T T TGT - - - - T C T CGT AACCA T AGT AAC T A TGGT A - - - - - - - A T - A T TGT CA TGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T CAAA T T T AGGCAGT AC T AAAAAGT T - - - - - - - - AGA - A T T T AAAAG
T T T T T T CCGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - - T TGT CA T CCC T A T AAC T T T T T - - - - - - - - - - - - T T T T T T CAG
GGA T T T A T T A T - - - - - - - CA T T A T TGT T A TGT T AC T AAAAA - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T A - - - - - T A T T AAGT T T T CA T T C T T T AGA T T T AA - - AA T T T TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAA - - - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T ACGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - A T T T T A T A T
A T CAC T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CC T AAG - - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A TGA - - - - T T T AGAGA T A T T AA T AAA T T AAA T T T T - - - AC T T T C TGAA
T T T T T A T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T TGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AC - - - - - - - T T AAA T T T ACC T ACA - - - - - - - - - - - - AGT T T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT T T T C - - - - - - - A T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACC T CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T A - - - - - T T A T AAA T T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - GGT T T CA T AA
T T T A T T T TGC T - - - - T T T CGAGA T T A T AA T AA T T T CA T T TGT CGA T TGT - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAGT A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T AA T T
GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AACAA T T CA T T A T - AGTGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - - - - - T T A T T A T T C T T AA T AAAA T AAA T T T T - - - AGC T T TGT AA
C T T T C TGT A T T - - - - T T ACA TGGT TGT C T TGC T T C T A TGAA - - - - - GA T - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A TGT - - - - - T T C T AAC T C TGT A T CA T C TGT A T T T T A - - - C T T TGGT T T
A T T T AAGCAGTGAC - - - - AGT AAACAAAGT AA T T AAAAAA T - - - - - T A T AA T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAC T A TGA - - - - T T T TGCAA T A T T AA TGGT A - - - - - - - - - - - - T T T T AA T CA
A T T T T T T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T
T T T T C - - - - - - - AAA T C T - - - - - T C T AAA T AC T TGT - A - - - - - - - - - A T - AGTGT CA TGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - -
CA T T C T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T T T AGT A - - - - - - - A T - AC TGT CAAGAGCAA T AA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T AC T A - - - - T CAGGGAA T T T AA T T C T C T - - - - T T T T AGCAGT T T CGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC TGT C T T - - - T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAA T A T AAGT CGT C - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_960.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: 5840bp; fragments: 920; full length: 4 (>=5256bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5840 bp
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TE: ltr_1_family_960.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6148bp; fragments: 897; full length: 3 (>=5533.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_960
 size: 3559bp; fragments: 227; full length: 4 (>=3203.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3559 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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