
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8020
A T T T AAAAA T CAA T T A T T AACCA T CA T T CA T CAA T T T T AGAAAAAAGT T A TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T A T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACA T T TGT T TGAGACGCACCCGGT A T A T A T TGTGTGT T T AC T T A T T A T T AGT A
AC T TGAACA T AA T T CA TGAA T CA T A T C T A T T T AA T A T AA T AGA - T TGT A T TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T A T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACA T - T T T T T AAGT AAAA T T AC TGAAA T - T T A T A T T T T T AC T T ACAAA T T CGT
AC T CAAAGA - - AA T T A T T - - - - A T A T T T AA T T A - - - T T - - - - - - - - - - - - TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T A T T T A T T T T A T T T T T CA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACA T T T T T T TGAA TGGTGAAA T AA T - - - - - T TGACA T T T AGAAAA T AA T AC T T
AA T AA T T AGT T T A T TGA T AA T CA T A T T AA T T TGA T T T T C T AGT - AAAAAC TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T T T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACAACA T T T T C T CACGT AAAAA T AAGA TGT CAGT T T TGTGT C T AGAGGGGGT T
AGACAGAGA T T AA T T A T T - - - CA T A T T TGA T CAA T T T T A - - - - - AGA TGGTGT T A TGGACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T T T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACA T - - - A T TGAGAGGGACAAGT A T AAC - C T T T A TGT T T AA T AAACAACGGAG
AGT CAAAA T T T A T A T AC T C T T AACA T T T AAGT A - T TGT A T AGA - GTGCGGTGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T A T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACAC T T T A T TGAGC T CCAGACACCGA T T AC TGT A T C TGT AA T AAGAAAC T T AG
CA T CCAGAGC T AAGAA T T AA T CAAA T T CAAC T AAC T T T A T AGAA TGC T AC TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T A T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - AAAGT AGA TGT CGTGCAAGAACC T T T T CC T AACCGAAGAAGAACACAACA T T - - T T CAACACGT A TGCACAAAGT A T T ACGT A T ACACAAAGT AAGGGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGAA T T A T CAACAGAA - A T TGA T T T T T T A T A TGGGACACCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGAA T T A T CAACAGAA - A T TGA T T T T T T A T A TGGGACACCC T
CA T CAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGT TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T T T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T CAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGT TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T T T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T CAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGT TGT T A TGAACC T ACC T A T A T A T T T A T A T A T T T T T A T T T T A T T T T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_538.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 8020bp; fragments: 1764; full length: 0 (>=7218bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8020 bp
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TE: ltr_1_family_538.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8320bp; fragments: 1764; full length: 0 (>=7488bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE: ltr_1_family_538

 size: 7080bp; fragments: 500; full length: 1 (>=6372bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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