
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6637
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A T C T AA T AA T AGT T A T A T T CAAACAA T - - T T ACAAACAAAAA T A T T AAAACAGT T AGAGAAGA T CAAAC T AAA T C TGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T AC T A TGT T T T C TGCGT C - T T AA T T A - - - - - - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACAAACA T T T T TGACAA T AAA TGC T T T AAA TGAGT CA T T C T ACAAAAAAA T AAAACAGT T T C TGT TGCACC - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACAAACA T T T T TGACAA T AAA TGC T T T AAA TGAGT CA T T C T ACAAAAAAA T AAAACAGT T T C TGT TGCACC - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACACGGCCA T T TGGCAA T T AA T ACAC - AAAACAGT CA T T A T CAAAAAAAA T A - AAAAACA T T T T T T T T AC T - T T AA T T AGT CC TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAGA T T T AAA T A T T A T AAA T AA T AA T A T CGA T T A T T TGGAGA T T T - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACACGGCCA T T TGGCAA T T AA T ACAC - AAAACAGT CA T T A T CAAAAAAAA T AAAAAAACA T T T T T T T T T T AC T T AA T T AGT CC TGTG
AAGT T AGCA T T T AAA T A T T A T AAAAAAA T A T AA TGA T T AC T CAAAAA T T A - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAGA T T T AAA T A T T A T AAA T AA T AA T A T CGA T T A T T TGGAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAGA T T T AAA T A T T A T AAA T AA T AA T A T CGA T T A T T TGGAGA T T T - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAGA T T T AAA T A T T A T AAA T AA T AA T A T CGA T T A T T TGGAGA T T T - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAA T AC T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAA T AC T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA TGT A T ACAAGACAA T AAA T ACA T T AAAACGGCCA T T A T AAAAGGAAA TGT AAAA T T A T A TGGGGAA T A T T T AA T T AGT CC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AA T A T A T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - AGAC T AAAA T AA T TGA T AAAGC T - - - - - - - - - - - - - CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T A TGT T AACA TGT A T ACAAGACAA T AAA T ACA T T AAAACGGCCA T T A T AAAAGGAAA TGT AAAA T T A T A TGGGGAA T A T T T AA T T AGT CC TGT A
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6637bp; fragments: 13181; full length: 0 (>=5973.3bp)
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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 6637 bp
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_rc.fa
 size: 6884bp; fragments: 13153; full length: 0 (>=6195.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_307

 size: 275bp; fragments: 96; full length: 87 (>=247.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 275 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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