
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4705
A T T T T C T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGT T CGGGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAGA T T AA - - - - - - A T A T AA T A T T T A T T A T AGT AC - - - - - - - - - - - -
AA T T T CA T T AA T TGT T T T T T A T AGGAC T AA T T CAGAAGCA TGT T AA TG - A TGT T T T T A T AAAAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA - AAAGT T C T A T T TGAAAAACAGGA T C T AGA - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T CA T T AA T TGT T T T T T A T AGGAC T AA T T CAGAAGCA TGT T AA TG - A TGT T T T T A T AAAAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA - AAAGT T C T A T T TGAAAAACAGGA T C T AGA - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T CA T T AA T TGT T T T T T A T AGGAC T AA T T CAGAAGCA TGT T AA TG - A TGT T T T T A T AAAAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA T AAAA T T T T A T T TGAAAAAAGAGAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T T TGGCA T AGT ACA T A T AGA T - - - - A T T T AA T A T C T AAGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAA T T T AGAA T T A - - - - T T T A T T AAA T T T AG - - - - T A T AAAAA T T A
GGT CC T TGTGAAGGGT ACACAAACGC - - - - A T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA T AAGA T T T - - - - T A - - - - - T A T T T CA T T T AGAA T T A - - AAAC T AA T T T T T AGAACGT T T A T T AAAACAA
T A T T TGT T AGAACAGT C T ACA T CAA - - - - - - - - T CA T T T CAGCC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A - - - - - - GAA T T A - - - - T T T A T TGGT A T - - - - - - - - - - - - - - A TGG
GGCC T T T T T CAAGAGT T T T T T T AAGA - - - - AC T AA T CGT C T AAC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A T A T A T A - - - - - - - - T A T A T A T T TGC T A TGGGGG - TGT A T AGAAAA
AAC T TGT TGCA T T T A T C T A TGC T CGG - - - - GC T CAGACAC T T T CAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA - - - - A T A - - - - - - - - - - - - CCCGACACACAAAAA T C - - C T TGC T T T T A T T CGAA T A T T T AAAAAAA T AC
T A T T T T A T ACAA T AC TGT T T A T T C T T - - - - T CA T AAA T T AGAAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAC TGAG - T T TGAC TGTGCCA T T CAACA TGAAA T A T - - - - - - - - - - - CACCACA T ACGGGA T T AAA T T T T T ACAAA T T T T AAGT C T TGTGGAAA T AA
- - - - - - - - - - - - - GGT C T T TGCAAAAGTGA T C T AAAAA T ACAAAAA T ACAGGT A T T T A TGAAAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA TGCACC T T T A T TGGAGT A - AAA T ACGTGAA - - - - - - ACCAA - - - - - - - - T A TGGCGCCGA T AAAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - T CA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACACAA TGCC T T C T T TGAAAAA T CCC T AA T AAA - - - - - - C T T AAACAACC - T AAAAACC T T T AAAAGAA - AA
- - - - - - - - - - AA T AA T T T A T T TGT AACAAC T T T T AAAAAA T AAAAA T A - A TGT T T TGA T AAAAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGC - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAAC T T A T AA T C T T AC T AGAAAAGAAAAA T T TGT A - - - - - - A T TGA T T A T T T A T T A T AACA T TGA T AAAAA T AA
A T T T T C T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGT T CGGGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAGA T T AA - - - - - - A T A T AA T A T T T A T T A T AGT AC - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_1062.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4705bp; fragments: 81; full length: 5 (>=4234.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4705 bp
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TE: ltr_1_family_1062.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 5015bp; fragments: 65; full length: 0 (>=4513.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000

0
2

4
6

8
10

12
14

TE: ltr_1_family_1062
 size: 4380bp; fragments: 25; full length: 1 (>=3942bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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