
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4517
T C T T T T T CGT CGCCGGT CGCCGCCA TG - - GGGGTGC T C - - - - - - - - - - - - GC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AA T T ACC T A TGAAA T T AGT A T T T AGAAAA T AGAGGAA T AGAAA
- - - - - T T AGT TGCA T T T TGC TGCC T C TGTGT A T TGT T TGT AACAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T T CAC T TGTGT CAAGT T C TGT T T T T T T CGT CGCCA TGGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T C T A T C T AAAGT AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAGGAGT T AC T TGAGT T A T T T AAGAAA TGTGACA T AAC
T C T T T T T CGT CGCCGGT CGCCGCCA TG - - GGGGTGC T C T AA T T AAAAAAAGC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAC T AAA T C T T T AA T AGA T T T AA T AAAGT T T AGT C TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T T CAC T TGTGT CAAGT T C TGT T T T T T T CGT CGCCA TGGGGTGT CCA T A T A T AAAGAAA T A T AC T T AGCC T AA T C T C T AAAAAGTGA TGCGAA
- - - - - T T CA T T CAAGGCCG - - - - - - - - - - CGAA TGA T T T AA T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T T CAC T TGTGT CAAGT T C TGT T T T T T T CGT CGCCA TGGGGTGT CCA T A T A T AAAGAAA T A T AC T T AGCC T AA T C T C T AAAAAGTGA TGCGAA
T C T T T T T CGT CGCCGGT CGCCGCCA TG - - GGGGTGC T C T AA T T AAAAAAAGC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - GA T T AGT A T CCAC T TGT T T T AAGT T C T AAA T T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGGAAA T AC T T CGT AA T T T AA T AACAAAGT AGAGCA T T
T C T T T T T CGT CGCCGGT CGT CGCCA TGGAGGGGTGC T C - - - - - - - - - - - - GC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - AGT T AAA T T T CAA T T T AGACAA T T T CCGT T T C T T ACGCC T ACA T AAAA T A T T CA T AAAACGA T C T AGT T ACGT AGT A T AA T AGAAGT T AAA T AACGT T AA
- - T C T T T TGT CCAGA T C T AC T AC T T T AAAGACA TGC TGT AGT T AACCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T T CAC T TGTGT CAAGT T C TGT T T T T T T CGT CGCCA TGGGGGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T T T TGT CGCCGGT CGCCGCCA TGGAGGGGTGC T C - - - - - - - - - - - - GC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T A T A T T T AA T T AGGT CA T T A T A T TGT T T T TGAA T T T T T AC TGT TGG
T C T T T T T TGT CGCCGGT CGCCGCCA TGGAGGGGTGC T C - - - - - - - - - - - - GC TGCGCA T CACAGAA TGGAAAGCGACGT TGCCGT TGTGAAGT T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000

0
2

4
6

8
10

12
14

TE: ltr_1_family_325.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: 4517bp; fragments: 29; full length: 0 (>=4065.3bp)
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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 4517 bp
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TE: ltr_1_family_325.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5747bp; fragments: 23; full length: 0 (>=5172.3bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_325

 size: 261bp; fragments: 11; full length: 11 (>=234.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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