
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8821
AAA T AAA T T AAACAAA T AACAAACAAA T AAAA T T A T A T AGCA T T CA T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T AAGGTGG - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T A T AAC TGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGAGG - - - A T CCGGA T CGAC T AA T A T A T CC T AC T AC T T T AAAGAAA T T - - - AA T T AAA T AAA T AAAAGT ACGT T T C T T T AAGCCAGGCCA T TGT T C -
AAA T AAA T T AAACAAA T AACAAACAAA T AAAA T T A T A T AGCA T T CA T CC T - - - - - - - - - - TGAGGAGGAGAAGCCGAACCGT C T A T AA T A T CC T AC T T C - - AAAA - - - - - - A T AAA T T AC T CAAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGGT TGT T ACC T T
GA T T AAA T TGGGT AAA T AGCACACGAA TGAAA T T A T T T AA T ACACAGAC T - - - - - - - - - - TGAGGAGGAGAAGCCGAACCGT C T A T AA T A T CC T AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - CA TGTGCCAAA T T CGCGT T T T T T T T A - T AACAACAACCGT CA T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAGGAGAAGCCGAACCGT C T A T AA T A T CC T AC T T C T T - - - - - - - - - - - - - A TGAAA T T AAA T AC T AA T C TGGCA T A - - - T AAAAAGT CA T T ACA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T CGT ACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T A T CC T TGT T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T AAAA T T A T A T AGCA T T CA T CC T - - - - - - - - - - TGCGGTG - - C T A T T CGGAGCGT C T AAAA T C T CC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGACC T A T T - T A TGC T AC T C T T ACA T T
AAA T AAA T T AAACAAA T AACAAACAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGTG - - C T A T T CGGAGCGT C T AAAA T C T CC T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T AAAGT T T AAGC T A T T T C T - - - - ACCGAAAC TGT TGT ACC
- - - - - - - - - - - - - - - A T AACAAACAAA T AAAA T T A T A T AGCA T T CA T CC T - - - - - - - - - - TGAGGAG - - CAA T CCGAGGCGGC T AA T A T A T CC T AC T AC T T AAAGGGAA T AGCAAAAGACGCGAGT CGT CC T TGCA T C T A T T A T T C T C T C T T T T T A T AA T
AAA T AAA T T AAACAAA T AACAAACAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAG - - CAA T CCGAGGCGGC T AA T A T A T CC T AC T A - T CAAAAAGAA T T - - - AAC T AGA T AAGT T T TGGC TGTGCC T - - - - T T CAGAAC T CACG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAGGAGAAGCCGAACCGT C T A T AA T A T CC T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T AACACC TGTGT T T TGCC T - - - - - - - CAAACA T ACG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAGGAGAAGCCGAACCGT C T A T AA T A T CC T AC T - - - - - - - - - - - - - TGT AAA TGT CCCAA T T TGC T CGT A T AC - - - - - - C T TGT AA T T T C TGCA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCGGT T CGAACGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAG - - CAA T CCGGAGCGT C T T AAA T C T CC T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T ACA T CAA - - - - - CAGAA T T T C T T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAG - - CAA T CCGAGGCGGC T AA T A T A T CC T AC TGC T T - - AAGGGGT C - - - AA T T AAC T AAAA T TGTGC T T T ACC T - - - - A T T CAAA T AAA TGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGAG - - CAA T CCGAGGCGGC T AA T A T A T CC T AC TGA - - AAAAGGAA T TGT AA - T T T C T T AACGAGCAGT T ACACCGT T AAA T TGAAA T T T CCACA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGA T A T AC T T T AGCC T T T T T TGT CCC T AGT AA TGT T CA T T C T T AC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGTG - - C - A T CCGAGCCGT C T A T AA T A T CC T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAA T T T T TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGTGC - - - A T CCGAGCCGT C T A T AA T A T CC T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_367.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: 8821bp; fragments: 964; full length: 0 (>=7938.9bp)
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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 8821 bp
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TE: ltr_1_family_367.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_se.fa
 size: 8989bp; fragments: 817; full length: 0 (>=8090.1bp)
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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_367

 size: 284bp; fragments: 61; full length: 40 (>=255.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 284 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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