
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5972
A T T AAAAAAA T C T TGAA T T T T T T AAAA TGT TGAGA T T T AAAGAGT T T T A T ACAC T A TGT A T T A TGT T T AC - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACCGT AAGAAAAAC T AAGT T CACCCAA T AAA T AAACAAAAC T ACCAAA T CCAAAAAGAC T T T ACGTGCGCGGAA TGACCACCGACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACCGT AAGAAAAAC T AAGT T CACCCAA T AAA T AAACAAAAC T ACCAAA T CCAAAAAGAC T T T ACGTGCGCGGAA TGACCACCGACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AGAAGGT AA TGAAAAAGCAAA T T AGAAAAGGAGTGAACAC TG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACGCGAAGT AAAC T AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGAAAG - - - - - - - - - - - CGAA T AGT AAAGAGGGT T A T
GT - - - - - AAA T T T TGAAA T CAGT AAAA TGT TGAGA T T T AAAGAGT T T T A T ACAC T A TGT A T T A TGT T T AC - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACGCGAAGT AAAC T AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGAAAG - - - - - - - - - - - CGAA T AGT AAAGAGGGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACA T T T AGCA T TGAGCAGCA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - GGGCAA TGGA TGGTGA T AACGAGAAA TGGA T A T T AGAGAACGA T TGAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACA T T T AGCA T TGAGCAGCA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - GGGCAA TGGA TGGTGA T AACGAGAAA TGGA T A T T AGAGAACGA T TGAGCA
- - T AAAAAAA T T T CAAA T T T TGT AC T A TGT TGAGA T T T AAAGAGT T T T A T ACAC T A TGT A T T A TGT T T AC - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAAGGGGT A T AAACCA T AGC T AACCCAA T AAA T AAACAAGGT AACAAAAAA T T AAAAAA T CAA - C T AGT AAAAAA T AGTGGGTGA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAAGGGGT A T AAACCA T AGC T AACCCAA T AAA T AAACAAGGT AACAAAAAA T T AAAAAA T CAA - C T AGT AAAAAA T AGTGGGTGA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACA - - - GC T AAGTGT AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AAAACA T T T T - CAGT C T T AACA T AACAACGT A T A T
GT T AAAAAAA T T A T AAGT T T TGCCAA T TGT TGAGA T T T AAAGAGT T T T A T ACAC T A TGT A T T A TGT T T AC - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACA - - - GC T AAGTGT AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AAAACA T T T T - CAGT C T T AACA T AACAACGT A T A T
GT T AGAAAAA T T T T AAA T T T TGT AAAA TGT TGAGA T T T AAAGAGT T T T A T ACAC T A TGT A T T A TGT T T AC - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACGT AC T AGGAGT AAAAA T T CACCCAA T AAA T AAACAAAGTGGT AACGA T CGAAAAAA TGGT - CAA TGGGGAAGTGGAGA TGGGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACGT AC T AGGAGT AAAAA T T CACCCAA T AAA T AAACAAAGTGGT AACGA T CGAAAAAA TGGT - CAA TGGGGAAGTGGAGA TGGGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGACAAAGTGGT - T CAA T AGGAAGT TGAGA TGGGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAAGTGA T C T AGGGT AAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T AC T CAA T T T T A T AAAA T ACC - - - - - - - - - GA T T ACC T A T TGAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAAGTGA T C T AGGGT AAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T AC T CAA T T T T A T AAAA T ACC - - - - - - - - - GA T T ACC T A T TGAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACACAACAGT T AGT A TGT A TGCGGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGCA TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_299.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: 5972bp; fragments: 122; full length: 5 (>=5374.8bp)
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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 5972 bp
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TE: ltr_1_family_299.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: 6172bp; fragments: 122; full length: 5 (>=5554.8bp)
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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_299
 size: 160bp; fragments: 46; full length: 38 (>=144bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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