
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2888
A T A T AAGT T T T T CAGT T T T T CAGAAGT T T T T T AA T T T A T AAAA TGAGACA T A T AAAAAA T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T T CCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A T T T CAC T TGA T A T T T TGT AC T A T T AGT A T AAAGT T ACAGGC T TGCA T A T CAAAAA T T CGTGT TGT
- - - T CAC TGT T T AGCC T T T AAACAAAG - - - - - - - - - - - - - - - GCGGT TGGT A - - - - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - T TGT T T T ACC T A TGGGC T CAGAAACC T AA - - - - A T AAGT T T AAAA TGAAAA T T CGTGCACACC
GT ACAA T AGT T T ACAGT T T T T AAACAG - - - - - - - T TGA T AAAA TGGGAAA T A T AAAAGGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T T CCAGT ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACAGTGT TGTGT T A T T T AACAAAA T T TGT T AA T T TGT AGAGT TGT AAACC - - - GAAA T AGGGGAGA T TGCCCCAACGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - T T T C T T - - - T A T T - T ACA T T A T T T A TGGAAA T T T - - AAGT T T AC - - A T CAAAAA T T - ACCC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T AA TGGCGC T T CC T CC T T AAC TGC
A T A T AA T T T T T T AA T C T T T T T A TGAAGT T T T CAA T T TG - - - - GTGT CAAACC - AA - A TGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T T CCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - - - - AACA TGAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC TG -
AGA T AAA TGACCAA T CCCAGAAAA T TG - - - - - - - - A T A - - - - AA T A T CCA T C T T AAAAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGA T T AGGTGT CCGGCAC TGGGACAA T C T CCCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGC TGGT AAAACCAAAA T AC - - - - - - -
- - - GAACAAC T T AAA T A T T T T AGAAAA - - - - - - - - T T A T TGAGGAAAGGGT AAAA - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - TGAAGGT A T AGACCA T CAA T A T - - - - - - - T A T T T T T T T AAAGACACA T T T T A T CA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGT AA T C T CCCC T AA - - - - - - C T A T T C T T T AAA T T C T T AAGACACAGT T T T A T T T T AA T AGGCGGA T A T CCAGT AC T A T
A T - CGACCA T T CAGACC TGGAAAAAAA - - - - - - - - ACAGAA T C TGA TGGAAA T AAAAAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCACCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT AA T T T T T T A - - - - T T T T AGT AA T T T C T T AA T T T A - - - - GAAA T AAA T A - - - - AAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - T C T T C T - - - CA T T - T CGA T T A T T - ACAGGAAGT T - - - - - - - - - - AGAACAAAAGTGTGT A T TGA
A TGTGA T AGCCCC T T T AGT T A T AAA T A - - - - - - - - T T A - - - - ACACCCGGT AC T ACAAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T TGGTGT CCGGCAC TGGGACAA T CGCCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T C T T CAA T AC - - - - - - A TGACCC - - - AAAAC T AAC T T T TGCCC T T A
A - - AAA T AA T T T AGA T T C T T T AA T AAA - - - - - - - - T T A - - - - ACA T CA TGT A T A T AAAA T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T CGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A T T T T A T T T T AAACC T T A T A T T T T C T AGGA - A - - - - A T T ACA T TGT AGCGGCGCACC T CA T T CGCC
GT ACAACA T T T T T T T T T CGCAAAAAAA T T T C TGGT TGA - - - - T A T A T A T A T A T AA - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - T T T - - - - - - T A T C - T ACGT CACC - - CGGACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - T T A TGGT - - - - - - T A T T AA T A T - T - - - - GT AGT T T C T T AACA T T ACGT C T TGT AA T AG
- - - T AA T AACGT ACA T T T T AAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - CGAGAA T CA TGA T CC TGAACCA - - - - - - - - - - - T A T CAAAAAA T AGGT AAA - - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - T T AACC - - - - - - - - - - - - AGC T - A - - - - A T T ACCCAAAAAAAAAA T T AA T TGT A T T A -
- - - TGACAGT T AAGT T T A T AAAGAAAA - - - - - - - - T T A T AAAAA T AAAC T T A T A T ACAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCCG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCAGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A T T T T A T T T CGT AC T - T ACA T AGT T AAACA - A - - - - A T AGT T T T A T AAAAAAACAGT T TGTGCAC T
- - - T AAAAAA T T AC T CCC T ACGAAG - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - T T A T A T T T CGGT T AA T TGAC T A - - - - - - - - T T T CAAA TGT CCCCA T A T CA TGT AC TGT
- - - CGT TGGT T - - - T C T A TGT AGAA - - - - - - - - - - - T A TGAGC T T AGAGA T A T T C - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT A T CGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - A T T T CA T CC T - CC T CCAGT CGAGC T - A - - - - - - AGGCCGGTGAAACGGT AGC T TGTGT CGC
A - - TGAAAA T CCAGA T CCAACCC T AGA - - - - - - - - T T A - - - - T TGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - T CA T T T T AAC T C - AAGA TGT T T AAAAA - A - - - - A TGT ACA TGAAACAAAA T A T CGT AAACAAA
A T - AAACAA TGT AAAAA T AAACAAAAA - - - - - - - - T CA T AAAAAAAGAAA T A - - - AAAGT AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CCCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT C TGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A T - T T A T CC TGGA T T T CAAGCGT A T AA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CGGGCAC TGGGACAA T C T CCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T T A T TGT AA - - - - A T AACA T T A T AAAACAACAA T T AA T CC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T AC - - - A T T T T A T T T T - C TGT TGA T T AA - - - - - - - - - - - ACGA T T T T T AAAGT T AAGT A T A T ACCA T
- - - T AACAAC T T A T T T T A T C T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CAAA T A T AA - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CC T AGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CC TGCAC TGGGGCAA T C T CGCC T AC T C T AA T AAAAA T - T T AAAC T AC T AAAACAAAGT T T T AA T T T T A T T TGACCAA T AA T T A T AGT AA
- - - T AACAAC T T A T T T T A T C T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CAAA T A T AA - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CC T AGT ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A T - - - - - - C T ACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT AAAAA T T TGT T CCAA
A - - CA T A T T T C T T C TGT T T T C T T AAA T T T T T T AA T T T ACAAAACA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - A T ACCGG
- - - T AA T AAACAA T C T CGGT T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAGT A - - - - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CC T AGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCA T TGGGGCAA T C T CCCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACAAGTGT C TGAA T T T T T T AAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T T CCAGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T AGT AAGA T A T T T TGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - GAGA T TGCCCCAGCGCCGGACAGT T CC T AGT ACCGG - - - - - - - - - - AGC T T AGGTGT CCGGCAC TGGGGCAA T C T CCCC T A - C T AA T CA TGA T T T T T AAA TGACCA T T AAAAAA T T A T A TGT T T A T A T TGCCA - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_981.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: 2888bp; fragments: 72; full length: 13 (>=2599.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2888 bp
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TE: ltr_1_family_981.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 3192bp; fragments: 72; full length: 1 (>=2872.8bp)
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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_981

 size: 5477bp; fragments: 1571; full length: 0 (>=4929.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5477 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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