
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11145
AAAGA T A T TGTGT T T T TGT T T T T T T AA T T T T T T T A T T T C T T AC T T T TGT A T AA T T T A TGT C TGAA T TGGGAAGGGA T CC T TGCCAAGC T AC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAAAA T T AAA T AAC T T C T T T AA T T T T AA T - - CACCA T T T A - - T AA - - - - C
GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA TGGT T T CA T T A T T T A T T T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T AAA T T AAC T C T T T T T ACAAAA T TGACAA - AGC T A T C T A T - - - - - - - - C
AAAGA T A T TGTGT T T T TGT T T T T T T AA T T T T T T T A T T T C T T AC T T T TGT A T AA T T T A TGT C TGAA T TGGGAAGGGA T CC T TGCCAAGC T AC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C T TGC T CGA T AGCGT CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC T AC TGT T AA T CA T T T CCA TGT C T T TGAAGGGAGA T AGC T A T A T AA T CC T T
A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGCC TGT T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGAAG - - - ACGAAAA T T A T CGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T A T T T T TGT T T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AAAGC T AGA TGAAGT T A T CGAAAAGAAAA - AGCAAC T T A T AAGA T CGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAAAG - - - GT CAACC T AC TGGA T T TGT AA - - ACC T A T T T AG - T AA T T CGC
AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T A T T T C TGT T T T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACA - - - T T T ACAAAAGGTGTGAA T C T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T T T T C TGT T T T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACA - - - T T T ACAAAAGGTGTGAA T C T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
AAAGA T A T TGTGT T T T TGT T T T T T T AA T T T T T T T A T T T C T T AC T T T TGT A T AA T T T A TGT C TGAA T TGGGAAGGGA T CC T TGCCAAGC T AC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGA T A T TGTGT T T T TGT T T T T T T AA T T T T T T T A T T T C T T AC T T T TGT A T AA T T T A TGT C TGAA T TGGGAAGGGA T CC T TGCCAAGC T AC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
AAG - - - - - - - - - T T T C TGTGAC T T TGC T TGAAGT T C T T C T CAA T A T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGG - - - T TGA T AGGT T T C T T T T T T T T T T AAA - - - CCA T T TGA - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - A T CACCA T CA T A T T T T T A T AAAAAGC T A T T T C T A TGA T CC T C
AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T AA T A TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAAAGT T AGA T AA T T T T T T AAACAC T CAAA - AGC T A T T T T T A T A - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CA - - - - - - - - - - - - CAC T C T T A T ACGGT TGT AA - - GGC T A T T T A - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T A T T AA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A T T T A T - - - - - - - - -
AAACGCC T TGCG - - - - - - - - - - - - - - - TGACCA T T T T C T T T A TGTGTGT CGAA T AC T CGT CAGCGT AACGGC TGGA T CC T TGCCAAGC T AC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
AGGAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T T ACC TGT TGC T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T CAGT T ACACGACC T T A TGAA T T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AAGTGT T T ACC T T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAC - - - T CAGC T A - - - - T A TGCGA T TGAAAC - TGC TGCACA TGAAGT C - - T
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TE: ltr_1_family_601.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 11145bp; fragments: 807; full length: 0 (>=10030.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 11145 bp
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TE: ltr_1_family_601.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 11891bp; fragments: 709; full length: 0 (>=10701.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_601
 size: 6039bp; fragments: 61; full length: 4 (>=5435.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 6039 bp



0 2000 4000 6000 8000 10000

ORF1

ORF20

ORF19

ORF18

ORF2

ORF3

ORF4

ORF5

ORF17 ORF16

ORF6

ORF15

ORF7

ORF14 ORF8

ORF9

ORF13 ORF12 ORF11 ORF10

Cyt_bd_oxida_II RT_RNaseH RVP RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

ORF14

ORF1

ORF2

ORF13

ORF3

ORF12

ORF5

ORF11

ORF10

ORF9

ORF8

ORF4

ORF7

ORF6

RVP RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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