
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8494
TGT AACC T AGT A T A T TGT CAAGAAA T AAAAA T T T AA T T AAAGAA T T T - T T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA TGT TGGAAGA T A T CGA T A T T T T T T CGA TGT AA
- T T A T A T - A T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T AAA T T T T T CGTGGGT CA T T T T C T T - - - -
- T T AAA - - A T T T T ACGCCA T T AAGA T TGT AAC T AACGT A T A - - A T T T A T T - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T - - - - - - - - - - - - - CAA T AAA T T T CA T AGAC T TGGT T A T CAAACCG
A T - - - - - - A T T A T A T CA T CAA - - - - - - - AAA T T T AA - - - - - - - A T T T AC T - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T AA T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA TGT CGGC - - - AGA T T T C T AAC T CGAACAGAA T TGT T T T C T A T - - - -
AC T AAA T T A T CA T A T T A T AAAA TGA T AAAAA T TGT T T T AAGAAA T T T A T T - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGGA T T A T - - - - - - - - CGT CA T AGCACA T T ACC T TGT T T C T CAC - - - -
- T T AAA T T - - - - - A T T A T A T AAAGA T T AAAA T T T T AA T - - AAAA T T T - T T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AC T AA - - - - AAAAAA T T C - - - - - - - - - AAGAAAA T T T T T AAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T T T A T A T A T AA T T T T ACCGAAAA T T TGT T CAACAAGA T AAA T A T AAA T CC T T CGT T AA T AGAA T C T T AAA T T AGC TGA T T A T T CA T T T CA T AAAA
ACA TGAA T A T AAGA T T CCAAG - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A TGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T A TGCCAAA T CGT A TGAGAGA TGT T - - - - - - - - -
- T T AAGT T - - - - - A T T A T AAA - - GA T AAGG - - - - - - - T AAAGT A T T TGGT - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAGGA T T - - - CAACAGT T T TGA T C T A T T A T C T TGT T T T T T T T ACCG
- T T A - A T T T T T T T AC T A T AAA - - - - - AAAAACA T AA TGAAAAAA T T T - T T - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T C T T T C - - - - GGAGCAC T C T C T T T CCGT A T AA TGA T T T T T A TGAGA
- - - - - - - - A T CAGA T T - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T A T CAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T T A T A T A T CA T T T T ACCGAAAA T T TGT CCAACAAGA T AAA T A T AAA T CC T T CGT T AA T AGAA T C T T AAA T T AGC TGA T T A T T CA T T T CA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAGT A T - - - - - - AACA T T ACA T T A T A T TGGC T T AA T T T T T A T AC T -
- - T A - - - - A T T C T A T T - - - - - AAGA T AAA - A T A T AA T T T AAA - - - - - - - T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGGCACC T T C T C T T T T AGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T T A T A T A T CA T T T T ACCGAAAA T T TGT CCAACAAGA T AAA T A T AAA T CC T T TGT T AA T AGAA T C T T AAA T T AGC TGA T T A T T CA T T T CA T AAAA
A T T - - - - - A T T ACA T CAAGA T - - - - - AAAAA T T - - - - CAACAAA T TG - T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AC T AGC - - - ACACCAC TGCA T T CGT CGGT AGT T A T T CCAA TGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC T A T A T T AGT AAAA T A T TGAA T T AAGT A T AGA T A T A T ACA T T AAC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T T A T A T A T CA T T T T ACCGAAAA T T TGT CCAACAAGA T AAA T A T AAA T CC T T TGT T AA T AGAA T C T T AAA T T AGC TGA T T A T T CA T T T CA T AAAA
- T T - - - - - - - - - - - T T A T A T A - - - - - AGGT - T T T AA T T - - - ACAGT T - GT - GT T AAGGAAAC T T AA T A T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T A TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T T A T A T A T CA T T T T ACCGAAAA T T TGT CCAACAAGA T AAA T AAGCCGGTGT AAACAA T T T T A T A T CGAACCA T A TGAAGAA T T C T CCAC T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T T A T A T A T CA T T T T ACCGAAAA T T T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - A TGC T T T AA T T A T T TGGCAAC TGAAAA T T CCGGAA T T T T T T T CGAGGCGA
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TE: ltr_1_family_476.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: 8494bp; fragments: 694; full length: 0 (>=7644.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8494 bp
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TE: ltr_1_family_476.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_rc.fa

 size: 8814bp; fragments: 714; full length: 0 (>=7932.6bp)
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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_476

 size: 5711bp; fragments: 146; full length: 61 (>=5139.9bp)
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Before TEtrimmer 5711 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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