
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8253
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T - - - A T T T AC TGAA TGT T CAC T A T - T T T TGAGA T ACAGGGTGGT A - - - - - - - T T A - - - - - ACCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - AGTGCGC T CA T AA T AGT CGAGA T A T T AGT CC T T TGT A T C T AAA T AA T A T - - - - - - - -
GA - - - - - - - A T - - - - T AAA TGT T T A T C T T T T A T T ACAA T CAGT T A TGGT A - - - - - - A T T A - - - - - ACCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGCGC T CA T AA T AGT CGAGA T A T T AGT CC T T TGT A T C T AAA T AA T A T TGT A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGCGC T CA T AA T AGT CGAGA T A T T AGT CC T T TGT A T C T AAA T AA T A T TGT A T A T T
AAC T - - - - - - - TGGGT AAAAA T T T - - CA T T T C T AAAAACGTGAAA T AA T A - - - AAAA T T AAA T T T ACCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - AA TGCGCC T A T AACAGT CGAAGAA T TGG - - C T C T A T T T CCAAA T AA T A T TGT A T A T T
A T T T - - - - - - - T T AC T T AA T A T C T - - - AA T T T T AAAA T AACGGAAC T A T AACGAAGA T T AAA T T AACCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCGCC T A T AACAGT CGAAGAA T TGG - - C T C T A T T T CCAAA T AA T A T TGT A T A T T
GT T T T T C T CAGT T AC T CA T TGA T T A T CACGT T T T AGGGCCCA T AGGCGT AACAAA T A T T A - - - - - CCCCCAGT AGCACACCA T A T TGGGCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - AGTGCGC T CA T AA T AGT CGAGA T A T T AGT CC T T TGT A T C T AAA T AA T A T T - - - - - - -
GT T T T T C T CAGT T AC T CA T TGA T T A T CACGT T T T AGGGCCCA T AGGCGT AACAAA T A T T A - - - - - CCCCCAGT AGCACACCA T A T TGGGCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - AGTGCGC T CA T AA T AGT CGAGA T A T T AGT CC T T TGT A T C T AAA T AA T A T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T T T CA T - - - - CCAA T A T CAC T CGC T T T CCA TGA T TGCGCAA T A - - - - - - A T C T AAAAAA T - CCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T C - - - - - - - - - - - CCGGAAA T T - - - - GTGGCAAGAC T CAGGTGACAGGT CAAA T A T T AAA T T T - CCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T T T C T C T T - - - - CCAGAA T T T - - - - T T A T T AGAAACAAAGT AAAA T T ACACA T AC T AAA T T T ACCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGAGC TGT T - - - - T T TGT A T C T - - - - T T T TGAAAGGCGAAGT AA T A - - - - - - - - ACGA - - - - - - CCCCAGT AGCACACCA T A T TGGCCCAA T AC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_509.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: 8253bp; fragments: 8908; full length: 0 (>=7427.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8253 bp
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TE: ltr_1_family_509.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: 8424bp; fragments: 9068; full length: 0 (>=7581.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_509
 size: 4583bp; fragments: 217; full length: 24 (>=4124.7bp)
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Before TEtrimmer 4583 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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