
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5672
CCACGGAACCCAGCAAGAACGT AAA T T T CAGTGGTGTGAGA T AA T T A T AGAAAAAAA T AAAAAGAGGACGAA TGC T CGAAGAAA T T AACGT TGAAAGAC T - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AACAGT ACCA T AA T T A T T A T CA TGA TGT A T T AAGAGGT AAGTGGT TGAAAGCCA T AC T T T - - - - - T CACA
T TGAAGAA T C TGGAAGAAGT T T T CAC TGCGGTGGT T TGAAACAAA TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AACAAA T CC T T T A T T A T T T T - - - T A T T T AAAAA T AGC T A T CGGT T T AGCGA T T T AGT T AAGT AA T T AAGG
AAGT ACAA T ACAA T AAAGA TGA T AC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AAGGC TGGGCGAA T T T T TGAGAA T T CAGA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T AA T AAAA TGT T T T T CAGCGT CA T TGC T T T - - - - - T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T AAAAA T T AA T T C T C T T A T T T T AC T - - - - T A T A TGTGT TG
CCACGGAACCCAGCAAGGACGT AAA T T T CAGTGGTGTGAGA T AA T T A T AGAAAAAAA T AACAAGAAGACGAA TGC T CGAAGAAA T T AA TGC TGAAAGAC T - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AACAA T AGGT AC T T T A T T A T C T AGA T A T AA T AA T AGT AA - - T A T T TGAAA T CA T T AC T T T A T - - - T CA TG
CCACGGAACCCAGCAAGAACGT AAA T T T CAGTGGTGTGAGA T AA T T ACAGACAAAAA T AAAAAGAAGA TGAA TGC T CGAAGAAGT T AACGT TGAAAGAC T - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT A TGAA T T T T T T C T A T A T T T T AA T C T T ACGT A T T AAG
T T A TGACA TGGGGGGAAGGGT AAAA T T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCACCAAGAACGT AACAGT A T AA T A T - - - - - - - - A T ACCCGAA T AA TGC T CGA TGCGT T T TGC T TGC TGC T T TGT A T T TGT TG
CCACGGAACCCAGCAAGAACGT AAGT T T CAGTGGTGTGAGA T AA T T A T AGAAAAAAA T AAAAAGAAGACGAA TGC T CCAAGAAA T T AACGT T AAAAGAC T - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AAAAA T A TGCA TG - T A T T A - AA TGAA T T AAAAA T AAACAA T T T T T T TGCCACCC TGT AA T A T CGC T T AAA
T TGCGGA T T T T AAGAGAAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T T C T AA T AA T T CGT T T C T T T AAAGT T T T A T - - - A T A T AC T AAA
T T A T AAAAGT T AACAGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGCAAGAACC T AACAA T A T TGT T T - - - - - - - - - - AGTGGCGT ACCA TGT T T T T C T CCAAAAA T A T T - - - - - - - - - A T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAA T CCAGCAAGT CCA T AAAAACAC T T T CC - - - - - - - AA - AA T ACCCAAA T A T CC T TGT C T CCA T T C T T C T CGG - - - A T - - A TGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T AAAAAGAAGACGAA TGC T CGAAGAAA T T AACGT TGAAAGGC T - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGT AAGAACGT AACA T T A TGT T A T - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAGAAAAAA T T A T A TGAAA T C - - - A T - - - - - - - - - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGT AAGAACGT AACAA T A T TGT T C T T A T T A T AA TGAAA T AC T AA TGC T T T AA T T T T AAAAAA - - - - - - - - - A T A T T CGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CCACACGGAACCCAGT AAGAACGT AACAA T A T TGT T C T T A T T A T A - - GAAAGAGT TGCAC T TGCA T T T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - CCAAGA
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TE: ltr_1_family_450.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5672bp; fragments: 5731; full length: 248 (>=5104.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5672 bp
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TE: ltr_1_family_450.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 6210bp; fragments: 5381; full length: 2 (>=5589bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_450

 size: 570bp; fragments: 5603; full length: 5 (>=513bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 570 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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