
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4670
GCCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAAACAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA T AAAGT T T A T T T T A T A T T T T CA - AGAAA T T C T A T T T C T TGA T T T C T T TGG
ACCGCGTGGGT TGTGT AAA T T AAAAA - T T AAAACAAGGACGT AAAAAGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AAC - - - - - - CCCGT C T T TGGCCCC T CACAAC T CCCGT AAA T AC T CCAACA - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAGGAAAAA - - - - - T T TGA T T T T A TGCA T T A
ACCGCGTGGGT TGTGT AAA T T AAAAA - T T AAAACAAGGACGT AAAAAGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AAC - - - - - - CCCGT C T T TGGCCCC T CACAAC T CCCGT AAA T AC T CCAACA T AAG - - - AC T T AAAAA T T AGCAAAAAAAAACA T T TGT ACA T T A TGT CC - A
GCCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAAACAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - - - - T T AGT T TGA T AA T AA T A - AC T A T A T T T C T T T AA T AACA T AA T T T A
GCCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAAACAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA T AAAA T T AGACGCAAAA T AACAAAAGAAAAA TGT TGGGAAAGAAAA T TGA
GCCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAAACAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAAC - - AAAAA T T A T C T AA T AACAA T AAAA TGAA T AGCCAAGACA T AAGA T T C T A
- CCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAAACAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA TGGAA T CAC T C T AGT AC T C T CAACGAAAGC T C T T T T AGACAAGTGT T T T T
- - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA T AAAA T T C T C TGAAAA T T AAAAAAAACA TGT TGA T T A T T AACA T A T T - - -
GCCGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA T CGA T T CAGAAAA TGGAAAGGAAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCGCGTGGA T TGTGTGAA T T T AAAAAC T AAACCAAGGACGT AAAACGA T T T TGGA - - - - - - - - - - AACGAA T AA T AAGT C T T TGGCCCC T CACAA T T CCCGCAAA T AC T CCAACA - - AAAGT AGGT T T A T CACAC T T - A - - AAAC T T A T T T AGAAA T A T T T T T T A
- - GA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_567.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 4670bp; fragments: 56; full length: 0 (>=4203bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4670 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

TE: ltr_1_family_567.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 4864bp; fragments: 50; full length: 0 (>=4377.6bp)
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TE: ltr_1_family_567
 size: 4026bp; fragments: 48; full length: 14 (>=3623.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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