
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5795
A T T T AA T AA T A T AACAAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T A - - TGT AAA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAACCAGA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT TGA T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T AACA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
AC T AA T T ACAAGT T T A T AA T A T - - - - - - - - - T T AC - - - - - - - AA T A T A T A T A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AA T A T T AGC T TGCAA T AC - - - - - - GT AGGT A - - - - - - - AC T A T AAGT A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T AACAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA
- - - - - - T A T TGC T TGAAAGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT C TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T T ACA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T AC T CCCC T T T T T CA - - - - - - - - - - A T T T T TG - - - - - - - T AGGT AAC T A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T C - AGT T T T AACAAC T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
- - T T AAAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T T AA T TGT T T T A T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAGT T A T T - - AGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - C T A TGG
A T AAAC T AC T T A T AGAAAA T A T T T AAGT A T A T T CC - - - - - - - AA TGT AAGT A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T C - AGT T T T AACAAGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T
- - T T AAGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T T A T T C - AGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - - - - - - - - - - T T AGAC
A T T A T A T A T A T A T A T A T T A T T A T T T A - - A T A T A T AA T AA T T A T A T A T A T A T A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T AACA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T TGT T A T T T T A T T - AA T T T A - A TGT A T T - - A T T A T C T T A T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T - - - - - T A T A T T - - - -
A T T AA T T AGAAAAC T AAA T T A T TGAC - - A T A TGT A - T A T T AAGT T A T A T ACC TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T AACA T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T AA T CC T AAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGGT A TGT AGA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T AAAA T A TGT T T AA T - AAC T T A - A T A T A T T T AAAAGT T AGA T A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAGT T A T T - - AGA T A T AA - AA T A T T T AAAAAA T AGAAGT C T T T T AAGT A T A TGT C - T T C
T T T T AA T A T T A TGC T AAA - AA TGT AAA T A T A T T T AA T AACAA T A T A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAGT T A T T - - A T A T A T AAAAC T A T T T T AAACACAGAGGT T C T T T ACA T AAACA T T ACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T - - - - - - - T A T A T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAGT T A T T - - A T A T A T A T T AA T T T T T A - AAAA TGGAAGCC T T A T T AA T A T A T C T T A T T T
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A - - - - - T ACA T A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAGT T A T T ACA T A T T T A T A T AAA T T T AAA T AA T A T AAA T C T T T T AA T AAAA T AC T AGT T
T T T CAA T T T T T AA T TGA - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - - - T A T A T A TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAGT T A T T - - A T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - GT T T T T AA T A T A T A T T T CA T
T CA T AAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T A TGTGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAGT T A T T - - A T A TGT ACAAA T A T T T AAAAAA T AGAAA T T T T T T AAAC - T A T A T T - TGT
T T T T AGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T A T ACA TGT T - - - - - - GA T AAAAA T - GACA T CA T - - - GACAGCAGGGTGGCCGAGCGAGA - - - - - - - - - - T C TGG - - - - T TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAGT T A T T - - A T ACA T A T AAA T A T T T AA - - - - - - - GAGT C T T T CAAA T - T A T A T T - T T C
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - AGT T T T AACA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - A TG
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TE: ltr_1_family_456.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: 5795bp; fragments: 534; full length: 0 (>=5215.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5795 bp
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TE: ltr_1_family_456.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6100bp; fragments: 402; full length: 0 (>=5490bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_456
 size: 3261bp; fragments: 435; full length: 0 (>=2934.9bp)
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Before TEtrimmer 3261 bp
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