
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6157
T AA T A T CAA T A T C T T T C T T AAA T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T CAA T A T C T T T C T T AAA T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T AA T AAAAAAACAAAA T AAGA T AAA - - T AACCA T - - - - - GA T A T - T ACA T C
T TGGGT CACAA T T - - - - - T AGA T C T A T A - - - - GGCGGTGA T T A T T T CC - T TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGGT CACAA T T - - - - - T AGA T C T A T A - - - - GGCGGTGA T T A T T T CC - T TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T AA T AAAAAAGT AACC T AAGA T T AA - - T AC T CA T T TGT T T A T AG - T AC T TG
CGTGT T AAGACGT T TGC T CAAA T AA T T T - - - - - A T AGTGA - - - - - - - - - T TGT TGGAGTGCAACGT CAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T T A T T AA TGCA T AAA T T AAAA T AAA T A T AA T CA T T TGT T T A T TGA T A T T TG
CGTGT T AAGACGT T TGC T CAAA T AA T T T - - - - - A T AGTGA - - - - - - - - - T TGT TGGAGTGCAACGT CAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA TGT CGCCC T C T T A T T ACAACAGAACGT T T T C TGA T A T T T AC T ACCAA TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T T A T - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T T C T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA - T AA T AAAAAAA T T AAACAGGAGAAA T A T AA T CA T A TGT T CA T A T A T AC T A -
TGACGGAACC TGC - - ACAAAAA TGAA T T T T T TGGT TGTGT CC - - - - - - AGTGT TGGAGTGCAACGC T AC TGGGACAAAAAAA TGCGC T AA T CCGT A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACGGAACC TGC - - ACAAAAA TGAA T T T T T TGGT TGTGT CC - - - - - - AGTGT TGGAGTGCAACGC T AC TGGGACAAAAAAA TGCGC T AA T CCGT A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAG - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AAG - - - - - - - GA T T A T A T A T AC - - -
CAGAG - - - - - - - - - - A T AAAAAGGAA T A T T T TGA T TGT A T T T T T T T CCAC TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T AA T CCGT A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T AA T T CGCAAA TGAGAC T AGA T AA T T AC - - T CA T T CGT T T ACA T A T A - - - -
AAA T A T AGCACAC - - A T T T TGT T A T A T T T C T T AACAGAA T T T - - - - - - AGTGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T AA T CCGT A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGACAGACC T T AC T CCCCCACAC T AA T AGAAAAACAAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TG
T T AAGT T AAGT T T - - AGT T T AA TGGT T A T T TGGT T AGT C T T T - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGAAAC T CC T ACA TGGTGGA T AAGGCAGACC T T AC T CCCCCACA T T AAAAAAAACA T AAAA T AAGAGAAA T A T AA T AA T T TGT A TGT A T TGAC T TG
CGACGT CCGGGT C T CC T C T TGACAAA T T - - - - - - - - - - - - - - A T T T CC - C TGT TGGAGTGCAACGCCAC TGGGACAAAAGAA TGCGC T AA T CCGT A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_48.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: 6157bp; fragments: 84; full length: 0 (>=5541.3bp)
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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 6157 bp
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TE: ltr_1_family_48.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: 6469bp; fragments: 81; full length: 0 (>=5822.1bp)
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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_48
 size: 425bp; fragments: 30; full length: 21 (>=382.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 425 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

ORF1

ORF11

ORF2

ORF10 ORF9 ORF8 ORF3

ORF7

ORF6

ORF4

ORF5

DUF1759 DUF1758 Peptidase_A17 Integrase_H2C2

rve

DUF5641

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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