
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5666
CGAAA T A T - - - - - - T T T T T A T T T T T AGA T T AAAAAAC T TGAA TGTGA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T AGGT T TGAAAA T T AAAC T AGA T AAAAA T T T CAC T T AC TGT CC TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - T AAAAAAGA T AAAA T T AA - - A T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T A T C T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T AGT T TGA T T A T AGAA T CAGA T AA T AAC T - - AA T A T CAGT A T T AGC
A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGA TGTGAAAA - TGAAC T AAAGAA T AAA T T AAA T A T T A T T TGT T AA
A T C T A T ACGT AAAGT T C T AAA T T T CAAA T AACA T AAA T T TGA T AAAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T - - T T T AA T T A T TGAA T T A - - T CA T AA T T CAAAA - - T A T T T T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T A TGAA
- - - - ACA T - - - - - - T T T T AC T - - - T AAA T T C T ACAGGGT T T C - - CAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T TGGC T TGA T T A T TGAA T TGGA T A T T T A T C T AA - - - - T T T T T T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGCCGCGACAA T AGC - A T AAGA T TG - - - - - - - - - - T A T T TGT T TGGA T A - T AGGT A T AAA
AGAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T ACAGA T AA T A T T - - TGA T A T T C T CAAGAACAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GAGGTGCACCGAA - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CACGT - - T T T T T T CGA T
ACCAAGT C - - - - - - TGT T AAG - T T AAAAA TGTGT T T A T T T T T - - T AA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAAC TGGGT CGCGACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T A T C T CCC T TGGC
C TGCGT C T - T AAAA T T C T T AA T T T T AAAGCGGGCGAA T T T T T - - C T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T
A TGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T CAAC T AA T T CA T AAAAA T AC TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AA - - - - T AA T T C T AAG
A T CAA T A TGT AAGA T T T T AAA - - - CAAA T AA T A T AA T CC T AG - AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A - - - - - - - - - - - - - T AGA T CA - - ACA T AGT A T AAA - - - - - - - - - T AAA
T T ACA T A T - - - - - - T T T AAAA - - - T AAA - - - - - - T T AA T T A T - - AAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A - GT T CA - - - - - AGAG - - - - - T AA T AA T T T AAA T A T - AC T A T T AGA
ACGAGT AAGT AAAA T T T T - - - A TGCGAAA TGT A T TGAGT T T C T A T T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CAA TGAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAG - - - - - - - - - - - GAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T - GC T TGT T T - T TGA T T T AGA - - - - - AC T T AAA T A T T TGT T T TGAA
C T ACC TGTG - - - - - T A T T - - - T C T CAA T C T T CC T C T A T CCGT - - GCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T CACAAGA T C T T - - AAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T ACGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGACAG - - - - - - AC T T A T A - - - T CG - - - - - - - AA T T C T CA - - GAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_533.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 5666bp; fragments: 968; full length: 1 (>=5099.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5666 bp
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TE: ltr_1_family_533.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6150bp; fragments: 971; full length: 1 (>=5535bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_533
 size: 3876bp; fragments: 250; full length: 3 (>=3488.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 3876 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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