
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1858
T AA T T A T T T T CGGT T T A - - - T AAAAA TGA TGA T TGT AGACA T CCAGT TGA TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGC TGT A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAGGGT T AAA T T AAAAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGAAAA T A T AGT T T T T AA T T T AC TGGAGAGGCCGCC T ACAC T AAA T T AGT A T CAA T AC TGAAA - - - - - - - - - T T C T ACCA T A T A T AA T A T ACGAGT
T CAAC T T C TGAAA T T T AAGTGAGAAAAAA T AA T T T AGT T T T T A - - AGT A - TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAACA TGT AGAAGC T - - - - TGAGT AGAGT AAA T T CCA T AC T T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGAAAA T A T AGT C T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACAAGT A T T A T T T AAGTGT C T TGT - - CC T T A T T T A T T T T AAA T CAC T AA T T A T T A T AA T
T T AA T T T T T AAGA T T T AAA - T AAAAAAA T T AAA T CA T A T T T T CA T A T AG - TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - A T A T TGAAAA T A T AGT T T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACAA T AGT - - T T T A T T T T T C T CGA - - CA T T AAAAA - - AAACAGGA T T AGGCAA T T T AA T
T T AA T T T T T AAGA T T T AAA - T AAAAAAA T T AAA T CA T A T T T T CA T A T AG - TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - A T A T TGAAAA T A T AGT T T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACAA T AGT - - T T T A T T T T T C T CGA - - CA T T AAAAA - - AAACAGGA T T AGGCAA T T T AA T
A T AA T AC T A T AGGT T - - AAGCA TGAAA T A T A TGT T A T A T - - - - - - - - - - A TGTGAGA T T AA - - - - - - - T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGT ACC T ACGAGA - - - - - - - - - T CGT ACGCCACCACACA T T T C - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AAAA T T ACA T T A T T T TGTGAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - AGAAAA T A T AGT T T T T AA T T T AC TGAAGAGGCAGCCCACAC T AAGT T T T T AGT TGT T T AAGAA - - - - - - - - - C T C T A T AA T A T AA T T CC T A T T - - -
- - - - - T T T T AA T T T T CAAA T T ACGAAAA T T AGT T T T AA T T A T A T CAGTGA TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T T T T AA T T T T CAAA T T ACGAAAA T T AGT T T T AA T T A T A T CAGTGA TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - A T A T TGAAAA T A T AGT C T T T AA T T T AC TGAAGAGGCC T ACA T T AC T AA T T T T ACAGT T A T C T T CAAAAA T CAAAAA T T T CA T A T CAGGA TGT A T T T T AA T
T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AACC TGAA T T A T AA T A T T T AAGT A - TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGGAGTGT T - - - - - - - - - - A T A T AGAAAA T A T AGT C T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACGAGT AGT T TGT AGT T T AC T AAAA - - - - - - - - - - T T T T A T A T ACC T AGA T A T A T - - - -
T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AACC TGAA T T A T AA T A T T T AAGT A - TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAAA T T TGGCGC T CCGGAAGGGAGTGT T - - - - - - - - - - A T A T AGAAAA T A T AGT C T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACGAGT AGT T TGT AGT T T AC T AAAA - - - - - - - - - - T T T T A T A T ACC T AGA T A T A T - - - -
T T T T T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGAAAA T A T AGT C T T T AA T T T AC TGAAGAGGCCGCC T ACAA T A T T T A T T T A T T T A T T T T AAAACA T T AAAAG - - T T AAA TGA T AAAA T A T A T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGAGA T T AA T T T T AAA T T T T AAA T T - TGGCGC T CCGGAAGGAAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T CAAAC T AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_339.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1858bp; fragments: 62; full length: 0 (>=1672.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1858 bp



0 500 1000 1500 2000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_339.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_se.fa

 size: 2243bp; fragments: 61; full length: 0 (>=2018.7bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_339

 size: 204bp; fragments: 22; full length: 20 (>=183.6bp)
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Before TEtrimmer 204 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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