
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6768
T T T T AGA TGGCA T A T T - - - - - - - - - - - GAA T A - - - - - - TGT AA T A T A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CACC T TGGGT T T AAA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T T AAC T T A T A T T AA T T T AAAAA T T AA T T T AAA T AGGAGAA T A T AAA T CCCAAA TGT T AAA T T T AA - - A T T A T AA T AAAA T T T
CGC T AC T T TGAAA T T C T T AAAAAA T T AAAA T - - - - - - - - - - - GGAGA T AGTGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T T AAA T CGCAC T AAA T T AAAAAA T AAC T C T AA T - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA TG - - - - - - - - - - A T A T CA T A - - AAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGT T T C T C T CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T TGT CAAGAC T AAAGT AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T TGT CAAGAC T AAAGT AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T T AAA T T T T A T T AA - - CGA T AAC T A T T T T ACCCAAGAGAACAGAAA T T C T AAA TGA T AAAGT T AAA T T T T A T AGGAAAA T T T
CGTGGAACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAACA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGTGGAACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAACA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T CAAA T T A T A TGA - T A T AAAAA T - AA T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - C - - AA T A T T AAA T T T AGA T A T T A T AA T TGCAC T T
CGT TGAAAAGCAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT TGAAAAGCAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - C T T T AAA T - A T AA T T A T T TGAAAA T T AA T T T AAA T T AAAGC T T A T AAA T CC T T - - TGT C T TGC T TGAA T AGCA T AA T AGT T T T T
C T T T ACAA T AAAAA T T A T A - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - TGACGAAA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGAAGAAC T A T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - A T T C T T TGT T AA TGA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T T A - - - T A T A T T AA T T T AAAAA T T AA T T T AAA T AAGAGA T T A T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T T T A - - - T A T A T T AA T T T AAAAA T T AA T T T AAA T AAGAGA T T A T AAA T CC T A - - TGT - A T A T T T AAA T A T T ACAA T AAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CACC T TGGGT T T AAA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T CGTGAAACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGGGT AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CACC T TGGGT T T AAA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T AAAGAGT AAAC T T T AAAAAA T T AAAA T A T T T C T T T A T AGCGT A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T AA T T AA T ACA T T T T AAAAAA T T AAAA T A - - - - - - TGT CA T TGT T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T AA T T AA T ACA T T T T AAAAAA T T AAAA T A - - - - - - TGT CA T TGT T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T T TGAAAC T ACGT T AA - TGAAAAA T T AAC - - - - - - AAAGGA T CGT AAA T CC T T AACGT T CAA T T T AGA T A T T A T AA T AAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T A T T T T A T A T T AA T C T AAAAA T T AGT T T AAA T AAGAGA T T ACAGC T CA T AAA T A T T AAA T T CAAA T A T TGT AGG - - - - - - -
- - - - - - - T AA T AAAA TGTGAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - C TGT T AAA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CACC T TGGGT T T AAA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CAAAAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T AAAGAGT AAAC T T T AAAAAA T T AAAA T A T T T C T T T A T AGCGT A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GT AAAAAACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T T T A T A - - - - - - - - TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T AA T T AGT AAGT T T T AAAGTGT T A - - - - - - - - - - A T A T AGA T T A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAGAAAA T ACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T ACAAAA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T T AAAA T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CCAAACAGCCAA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T TGT T T - - - - - - - - - - - TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T ACCACA T AAAC T T TGGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CACC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T TGTGACA T ACA T T C T A - - - - - - - - AAAC - T T T T C T T C T AAA T AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_116.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6768bp; fragments: 3087; full length: 0 (>=6091.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6768 bp
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TE: ltr_1_family_116.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 7193bp; fragments: 2977; full length: 0 (>=6473.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_116
 size: 645bp; fragments: 803; full length: 105 (>=580.5bp)
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Before TEtrimmer 645 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000
0

100
200
300
400
500
600


