
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6854
T T T T AGCGCCGA TGAAGAGT AAA T T C T C T AC T AAA T AAAAGAAA T T A T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T AG - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T T ACGAGCCCCAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CC T T T T T T T AAAA T AAGGT TGC - - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGAGTGGCCAA T T AA T A T T AAGT CCA T AAA T AAAAAAA T AA T A T T A T AA TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T AG - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT C T T ACGAGCCCCAACCA T T AGA T AAAAGGAAGAA T A T A T A T A T T A T A T A T AAAA T A T A T A T A T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT C T T ACAAGCCACAACCAA T AGGT A - - - - AAAGAA T C T CCA T A T TGT C TGT - - - T CCAGT T T A T CACC
C T T CCGC - CCGA TGGA T A T T AAA T T C T CAAA T AAA T AAA T A T AA T T CCA T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T AG - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T T ACGAGCCCCA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CC T T AGT A T T T AA - AAAC T TGCGT A T T A T C
T AGTGGAGT CGA TGAC T A T CAAA T T C T CAAACAAA T AAGT AAAA T T A T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T AG - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T T ACGAGCCCCA T CCAC T AACCAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGGGT AC TGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T T ACGAGCCCCAACCAGT CGA T A - - GGAAAGAA T C T CCC T T T T TGT CGG - - - T CGCGCGT ACAAAC
A T TGAGAGC TGA TGAA T A T T ACA T T T T CAAA T ACA T AAA T AAAA T T A T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T AG - - - - - - - - - - CA T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT C T T ACGAGCCACAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T T A TGT A T AA TGT A T AA - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGC TGA T AGAAAGA T T T T CGAC T T T T CC T AA T AA T T C TGA T TGG - - - -
T TGGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T T A TGT A T AA TGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGC T AA T AGAAAGA T T T T CGAC T T T T CC T AA T AA T T C TGA T TGGT - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACGT CAGGCGA T AGC
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TE: ltr_1_family_498.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: 6854bp; fragments: 660; full length: 0 (>=6168.6bp)
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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 6854 bp
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TE: ltr_1_family_498.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7089bp; fragments: 660; full length: 0 (>=6380.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_498
 size: 6001bp; fragments: 79; full length: 2 (>=5400.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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