
Start crop Point End crop Point

MSA length = 847
AAA T ACCA T T T ACGAAGGGT T A T CGGT CAA T C T AC T C TGACA T A TGAGGA - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT T CA T T A T - - C T TGTGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCC T AGAACA T ACCAC TGTGGT T CA T TGGT CC T CGCGAAA T CAGCGAGTGT A T CGGT AA T T CGCCGGCCGACGAAGCAGCA T T T CGAGACGT C
AAA T ACCA T T T ACGAAGGGT T A T CGGT CAA T C T AC T C TGACA T A TGAGGA - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT ACAA TGGT CC T CGCGAAA T CAGCGAGTGT A T CGGT AA T T CGCCGGCCGACGAAGCAGCA T T T CGAGACGT C
AAA T ACCA T T T ACGAAGGGT T A T CGGT CAA T C T AC T C TGACA T A TGAGGA - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCGT TGTGGT T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT ACA T TGGT CC T CGCGAAA T CAGCGAGTGT A T CGGT AA T T CGCCGGCCGACGAAGCAGCA T T T CGAGACGT C
AAA T ACCA T T T ACGAAGGGT T A T CGGT CAA T C T AC T C TGACA T A TGAGGA - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT T CAC TGGT CC T CGCGAAA T CAGCGAGTGT A T CGGT AA T T CGCCGGCCGACGAAGCAGCA T T T CGAGACGT C
AAA T ACCA T T T ACGAAGGGT T A T CGGT CAA T C T AC T C TGACA T A TGAGGA - - - - - - - - - - T T CGCCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T CCCAC T ACACACC T AAA T CCC - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T CGACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC TGAGAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT T CA T TGA - - - T CGTGAGACCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T TGAGAAAAAAAAA T T T CGAAGCGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCACCCCAGAACA T AC T A T TGTGGT T AA T TGGT T C T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACCACCCCAGAACA T ACCA T TGTGGT T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_270.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: 847bp; fragments: 17; full length: 7 (>=762.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 847 bp
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TE: ltr_1_family_270.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: 1021bp; fragments: 16; full length: 0 (>=918.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_270

 size: 221bp; fragments: 15; full length: 13 (>=198.9bp)
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Before TEtrimmer 221 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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