
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1833
AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAA - T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A - - ACA T AAAGA T AAA T T AA T T AAA
GAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAA T T A T T CAGA T A - - - A T A T T T A T T T T AGGGAAAGT CAAGA T A T T AGA T AAAGA T T AA T T T T T T AA T
GGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - CAAA T T A - - - AAAAAAAC T CAAAAAGT T AC T A T AA T A T T AAGGAGT AA T AAGGA T T TGT A -
AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAA - T AA T AAAAAAAAGA T T T ACA T T T T T A T AACA T T T AAAA TGT T AAA T TGAAAAACA T AAC T T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAC T T AA T CAAA T AAAAA T T T CAA T AAAAAAA T T T AAGAAAA T AACAAC T CGT AA T ACAAAGT T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T T T T T AGTGCCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACACC T AA T AAAA T AAAAAA T T A T T TGT T ACCA T ACAGT AAGA - - - - - - - - AGAAA T AAAAAGT T AAA T
CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAG - - - - - - AAA T AGAAA T T T A T T T T T TGA T T T A T AGT - - - - - - - - GAA T AGAA T TGT T T A T T T AGA -
AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAA T CCGT AAAGT T - - - AAA T T T T T CAAGAGAACAAGTGAAGT A - - - - GGCAAAA T A T T T T C T T T T A T
AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAA - - GA T AAA T AAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T CGA T C T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T AAGAAAC - - - - - - - - - AAGT AAAAA T AGGT ACC T AAA -
GGAA - - GA T AAA T AAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T CGA T C T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T AAGAAAC - - - - - - - - - AAGT AAAAA T AGGT ACC T AAA -
CAAA - - GA T AAA T AAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T T CAA T CA T A T T A T - - - - - - - - - AA TGAAAAA T A - - - - - - - - - - -
CAAA - - GA T AAA T AAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T T CAA T CA T A T T A T - - - - - - - - - AA TGAAAAA T A - - - - - - - - - - -
GAAA - - GA T AAA T AAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T CAAAAA T CAA T - - - - - - - - - TGT T AAAAGCA - - - - - - - - - - -
AA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T AAAAAAA T A TGGAAC T A T T AGAAAAAAGT CGGTGT A T CGGC
GGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAA T T T TGA T C T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAGACA - - - - - - - - - - -
TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAGT CAACAA T A T T AAA - AACACC T CCCGA TGCC T A T T AGAAGAA TG - - - - - - - - - - - T CGGT CAGA T
T A T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA T - - - - - - - - - CAAAA - AACAA T T T T A T AAACGGAAAAA T T CA T CAAC T T A T AACCCAAAC T T CAA T
TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACAC T T AA T AAAACA - - - - T T T ACA T T A T T AAA T A T A T T AAAA - - - - - - AAAA T AA T A T TGA T T T TGA T
AAA - - - - - - AAA T AAC T AAAA T T A T CGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T C T T AAAAAAACGA T T A T AA - A T T AAA TGAAAC T ACA T ACC T - - - -
AAA - - - - - - AAA T AAC T AAAA T T A T CGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T C T T AAAAAAACGA T T A T AA - A T T AAA TGAAAC T ACA T ACC T - - - -
GAAA - - GA T AAA TGAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA - - GA T AAA TGAC T AAAA T T A T TGA T ACAGT TGA T CGT AC T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - A T T T T CACGCCC T CAAACCAAAA T T TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_337.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: 1833bp; fragments: 197; full length: 0 (>=1649.7bp)
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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 1833 bp
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 size: 2040bp; fragments: 162; full length: 0 (>=1836bp)
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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_337
 size: 217bp; fragments: 39; full length: 11 (>=195.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 217 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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