
Start crop Point End crop Point

MSA length = 908
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T CA T CGT AAA T AA T A T CGAC T TGC T TGT T A T
CC - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AAAAAA T AGTGCCCAAAA T AAACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T - - - - - - C T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CCAAGC T AACGA TGTGT T AAAG - - T TGAAGTGGAGT T T T
GT T T AAA T AAC T A T T T C T T T T A T AAAAA T AA T T T T C T AAA T T T AA TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGC T T T AAAGAA T ACAACA TGA - - - - - - - - - - - - - - GC TGTGCC
T T T TGCCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGAGT T CGCGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGGT T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC T AGAGTGAA T C T T TGT TGA T T T T T T T T CC T
T CGT T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CCCCGCC T - - - - - T TGAA T T T T T T A - AAA T AA T T AC T AAAAA TGA T AAA T CAAAAA TGT A - - C TGGT AAGGGGCA T AA T TGTGAACAC T CCA T C T T
C T T T TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T TGGAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA TGAA TGA T - - T AAGAAA T A TGCACA - - - - T T CAC TGGC T A T T T A
C T T T TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AGAGT C T TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AGT T CGTGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - A T CAC T A T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T CAAAACA T AGA T TGT T AA T T AGCA - - - - - - CGGT ACGGT TGT T T C
AAA T T TGT AAA T C T T A T CCGTGTG - - - - - - - - - - - CC TGT C T T CAGGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CCCCGCC T - - - - - T TGAA T T T T T T A - AAA T AA T T AC T AAA T A TGA T AAA T CAAAAGTGT A - - C TGGT AAGGGGCA T AA T TGTGAACAC T CCA T C T T
AC T CGA TGA T C T T T T T T T T T T A T A T T ACCAA T T T T CC T AAA T ACA T - C T C TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AC T T CGAGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - C T A TGGT T T T AAC T CAGT TGAA T T T T T T A T AAA T AA T T AC T AAAAA TGA TGT AGAA T ACACGT AGGCAAGT AGTGT AAAAA TG - - - AGACACGCC T TGT C
T AC T CAGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T C T T AAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAACAGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T CGA TGA T C T T T T T T T T T T A T A T T ACCAA T T T T CC T AAA T ACA T AC T C TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AC T T CGAGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - C T A TGGT T T T AAC T CAGT TGAA T T T T T T A T AAA T AA T T AC T AAAAA TGA TGT AGAA T ACACGT AGGCAAGT AGTGT AAAAA TG - - - AGACACGCCA TGT C
T T AAA T TGGGC T T T T T T - ACAACGT T CCCAA T T T T T T T AAACAAAA - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCA T A T A T AAGGAC T AA T AAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC
C T T T TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T TGGAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T CGA TGA T C T T T T T T T T T T A T A T T ACCAA T T T T CC T AAA T ACA T - A T C TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AC T T CGAGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - C T A TGGT T T T AAC T CAGT TGAA T T T T T T A T AAA T AA T T AC T AAAAA TGA TGT AGAA T ACACGT AGGCAAGT AGTGT AAAAA TG - - - AGACACGCCA TGT C
AC T CGA TGA T C T T T T T T T T T T A T A T T ACCAA T T T T CC T AAA T ACA T - A T C TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AC T T CGAGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - C T A TGGT T T T AAC T CAGT TGAA T T T T T T A T AAA T AA T T AC T AAAAA TGA TGT AGAA T ACACGT AGGCAAGT AGTGT AAAAA TG - - - AGACACGCCA TGT C
A TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CCCCGCC T - - - - - T TGAA T T T T T T ACAAA T AA T T AC T AAAAA TGA T AAA T CAAAAGTGT A - - C TGGT AAGGGGCA T AA T TGTGAACAC T CCA T C T T
C T T T TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AGAGT C T TGGAA T AGGAGT A T AA T T T C T CAGA T T AC T T CGAGTGAGAGAAGT CAAAA - - - - - - - - - - A T A TGC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T CCCC T A T T T T
A T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGAGAAGGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGGT T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC T AGAGTGAA T C T T TGT TGA T T T T T T T T CC T
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TE: ltr_1_family_304.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 908bp; fragments: 77; full length: 0 (>=817.2bp)
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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 908 bp
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TE: ltr_1_family_304.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1384bp; fragments: 71; full length: 0 (>=1245.6bp)
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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_304

 size: 718bp; fragments: 89; full length: 41 (>=646.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)
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Before TEtrimmer 718 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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