
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7609
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T A T TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T A T TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGAA T A T T T - - T T T TGT T T T AGGGCAACAA T T T T T CA T AAAA T A T CG
A T ACAGT A T ACCGT CC T TG - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T ACA TGT T CC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T A T TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGCAAGAC T T T T T CC T AAAAA T A T ACCGTGAAAA T A T TGT A T T CCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - GTGAA T T C T AAA T CAGA TGGA T T T T CCA T TGACGAAGT AC T T AAACACAG - - - - - - - - - - - - GGT T T A T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T CA TGCAAAA T AAA T A T A T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAGT AAAA T TGGT A TGGA T T T T CGAGCGACCAAGTGA T AAAACA T AGCGGGGAACGACGAA T T T AGGT T T CGACAGA T AGTGT T A T TGAGCGT A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T CA TGCAAAA T AAA T A T A T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAGT AAAA T TGGT A TGGA T T T T CGAGCGACCAAGTGA T AAAACA T AGCGGGGAACGACGAA T T T AGGT T T CGACAGA T AGTGT T A T TGAGCGT A T C T
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCAGAAGAAAGT CA T TGAAGAA T CAAGTGGCAGAA T CACA TGC T AC TGT TGAACACAACAAACA T T A T T T T T T TGAC TGT AAGA T T AA TGGT AAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAGT AAAA T TGGT A TGGA T T T T CGAGCGACCAAGTGA T AAAACA T AGCGGGGAACGACGAA T T T AGGT T T CGACAGA T AGTGT T A T TGAGCGT A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAGT AAAA T TGGT A TGGA T T T T CGAGCGACCAAGTGA T AAAACA T AGCGGGGAACGACGAA T T T AGGT T T CGACAGA T AGTGT T A T TGAGCGT A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_21.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: 7609bp; fragments: 115; full length: 0 (>=6848.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7609 bp
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TE: ltr_1_family_21.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa
 size: 8469bp; fragments: 132; full length: 0 (>=7622.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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_21
 size: 180bp; fragments: 24; full length: 23 (>=162bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 180 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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