
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4728
T T TGA T ACCAAAAA TGAAAA TGT CAAAGTGT T A T - - - - T AACAAGGGTGT TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGGTGA T T TGTGT AA T A T T AA T T T AAA - - - - - - T T A T - - - - - - - CAGAC T A
C T CA T AAC T T - - - - - - - - - - - A T C T AAAA TGT AC - - - - - - - GA TGA T T AC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T AGGCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T C - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGGACAA T T A - - - T CCGA T CC T A T AAAA T T AA - - - - - - T T A - - - - - - - - - AA T C T A
CA T TGAA T T T AAAA T T AAAAAGA TGA T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - C T A T TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAAC T A - - - T T CAGAGGGAAACA - - - AC - - - - - - T T A - - - - - - - - - T A T CGA
AC T AA T A T T - - A T C T T A TGAA - - - - AAAA T T AA T - - - - - - - AGT A - - T AA TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACA T A T AA - - T T T T A T C T CAAA T AC T T AA - - - - - - T T A - - - - - - - - - AAAGT T
AC T AGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AA T - - - - - - - AGT A - - AAC TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAAACAAAACA - - - T T T CA T T T TGT AAACC T AC - - - - - - T TG - - - - - - - - - AA TGT T
TGGGGAA TGT AAAA TGGT ACAGT T T T T AA T T CAC - - - - - - - AACAC T T AC TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAC T T A - - - T AA TGTGGC T AAAAA TGAC - - - - - - T T C - - - - - - - - - T A T C T C
ACCCAC T T C T - - - - - TGAAAGGT T T A TGAA T T TG - - - - - - - T C TGGAA T C TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - T T C - GT TGA T T C T T CC T AAGT T A T T AA T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGAA T A T T T T T C T TGC TGGCAAA T T T A - - - - - - T T AG - - - - - - - - CAA T CA
GTGT T T T TGT - AAAGT A T AA T T CCAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT TGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGT AAA T AAGGTGT C TGA TGAA T T TGA TGA T AC T AA T CA T - - - - AAGGC T C
- - - - - - - - - - - - - - ACCAAAAGC T T AAAAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAC T CCA T A TGC TGCAC T AAACAGG - - - TGA T AAA TGT CA T T CACAGAGGT C
GT CCC T CCAAACAA T T - T AA T CC T CAA T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGGTGA - - T T T T T C T T T T T ACA T C TGT T T A T AAA T A T AA T T AACACAAC T T
GACACGT CA - - - AA T CA T CGT A T T CAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGT C T AA T AAC T ACACAGT T AA T A T - - TGA TG - - - - - AGT CCACAAC T T T C
T T T ACA T T T - - - - - T T A TGA T AAC T T ACAGT A T TGA T T T CA T AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGCC T A T A T A T TGT AA T T T T AAGA T AA TGGT AAA T A T AA T - - - - A T A T T T T
TGCCGC T C T - - - - - T TGT T A T AC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGCAGTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAAGAA T T T TGGT CAAC T C T ACAGA T AA TGACAA T T ACAA T T T ACAAGGT T A
T T T T A T T T T - - - - - T TGTGA TGT T T CACA T AA T T - - - - T AAAAGT AGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGGACAC T T AA TGC T CCA T AAGAGCAGCGGAGC T T A T AA T - - - - AAA T T T A
AA T ACAGT AAA - - - - TGTGACAA T T AAAGGC T CAAA T C - - - - - - - - - - - GTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAA T C T A - - T A T T CCA T T AAAGAACC - - TGA T AA - - - - AA T T CCCGAA T CAC
T T CACC T T CAACGA T TGT T A TGC T CGA T AGT T T T AA T C T AAGT AGGT AAGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGGCAA T - CGA T ACACA T T ACA T T TGA TGA T AA T T A T AA T - - - - - AGT C T T
T T CAGT CC T T - - - - T T AAAAA T AA T AAAAGTGC T AA T CGAAAA T TGT AAC TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T CGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGA T AGAACAGT AA T T - C T T TGAA T T AAGTGAACAA T AA T - - T T T T AA T T C TGT CA T T T T
T A T AGT C TGAG - - T C T ACAA T T T T T AACACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAA T ACA T T T T C T T TGT T CC T AGAGT AACGACAA T T A T T A T - - - - AA T T T T C
GT T AACGCC T AC T A T CAA T A T AA T T AGC T CC T T AGA T C T AGCA T AGGCCGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T CGT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGGCCCA TGCAAGCGC T C T T AGAGTGAAAGTGT - - - - AA T T CAGA T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA T A T TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - T T T TGAAGT AAC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A
AGCC T AC T CA - - AGCCA T CAA T T T TGACGT T T C T AC TGT T AGT TGGC T T T TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - CGCAGA T AC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T T T - GT TGA T T C T T CC T AAA T T A T T T A T T AA T AA T T T AC TGGACAGAACAGA T AA T T C T T CAAA T AAAAAAGT T AA - - - - - - T T A T - - - - - - - - AGT T T A
GT CGCAGT CAA - - - - - - - - - - GT T T A TGA T T T AG - - - - T T T T A T T A T T A T TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAA T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T T CC T - - - AAA T A T A T AAAGCAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T - A T T A T ACCA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGA T ACCAAAAA TGAAAA TGT CAAAGTGT T A T - - - - T AACAAGGGTGT TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT CGA T C TGT - - A T CC T A T AAGC TGACCA T T T T ACCC - - - CA T TGT C TGTGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA TGC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T AC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T A T CA - AAA T T A T CGAA T T T AAAA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGA T A T A T T T AAA T A - T T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT CAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGGAA TGTGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC T A T TGT T A T A T A T T T T AA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T TGTGT C TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4728bp; fragments: 133; full length: 19 (>=4255.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4728 bp
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TE: ltr_1_family_986.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5034bp; fragments: 135; full length: 7 (>=4530.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_986

 size: 4352bp; fragments: 79; full length: 19 (>=3916.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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