
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3894
CAAAGAAGGA T A T T ACC T T T AAGAA TGT CGAGGGA T T CCAGAA T T T A T T CAAAAAAAGAAA T T T CGT A T T AAGAAAA T T T AAGT T TGT AA T AAAA T AC T A - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T A T AAA T ACA T T A T AAAA - - - - - - - - - A T AAGC T T C T AAA T ACACAA T T AA T T C T A T T C T A TGCA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA TGT CAA T A T AA T CCAAAAA T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T C T A T A T T T A T T T T T AC T A T T T A - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AAAAAAAGT T A T T AGT T A T C TGT C T C T T C T T T T
- - - - - - - - - - - A T T ACC T T TGGGT A T A T - GT CAAA TGCC TGT A T T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T T T T T AAAAACAAGGT T AG - - AA T AA T AAA T C T T CCAAGGA - - - T AA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AGGGCA T T ACC T T CAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAGT A T T T AA T AAA T A T A T T AA - - AA T T AAA T AAGGCGAGAAA T AAGAA T T TGACAC T T T CAAA T T T T T T AA
GGAAGT A - - - - - T T T CC T T T AA T AACGT T T T C T T T T T T TGT AAAACA T T T - - - - AAAGT T T TGT CGT A T T CC T AAGA T T T A T T TGTGT AACA T AA T AC TG - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T T T T T AAAAACAAGGT T AG - - AA T AA T AAA T C T T CCAAGGAAAGAAA T T AA T AAAA T C TGT T T A T AGAA
CAAAGAAGGA T A T T ACC T T T AAGAA TGT CGAGGGA T T CCAGAA T T T A T T CAAAAAAAGAAA T T T CGT A T T AAGAAAA T T T AAGT T TGT AA T AAAA T AC T A - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAGT T T A TGA T CA T T A T A T AAGT T T C T CGT ACAGCGTGCAACACAA T AAA T T TGT T A T AGT T TGCA T T A T AG
GGAAGT A - - - - - T T T CC T T T AA T AACGT T T T C T T T T T T TGT AAAACA T T T - - - - AAAGT T T TGT CGT A T T CC T AAGA T T T A T T TGTGT AACA T AA T AC TG - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGT AA - - - - - - - - - - - - - AACAACAACGGT A T AAAA T TGGAA T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAA T A TGT T AAAAAACAC T ACC - - - - AACCCC T AAAC T ACCCCAA T AAGGAGT AAA T AAGGCCC T T T T C T ACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T T T A T AA T T AA T A T T A T T T T - - - - - T T T C T TGT A T AA T C T T CCAA T TGAGGGA T AAA T T AAA T T T CGC T T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T T T T T AAAAACAAGGT T AG - - AA T AA T AAA T C T T CCAAGAGT AGAAA T T A T CGAGGTGCGGC T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T A T TGT AAGA T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGT A T T A T T A T T T A T T T T A T A - - T T A T T A T T T T A T CCCACGT CA TG - - TGAAAGA T AA T CA T T A T TGT AACGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAC T C T T T CA T C - - - - - - - - - - - - A T T AAA TGGT C T T T CGCAAA - - - T - - A TGA T AA TGCGT T ACC TGA T AA
CAAAGAAGGA T A T T ACC T T T AAGAA TGT CGAGGGA T T CCAAAA T T T AC T CAAAAA - - - AAA T T T CGT A T T AAGAAAAGT T AAGT T TGT AA T AAAA T AC T A - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T T T T AAAAAAAA - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - -
CAAAGAAGAA T A T TGT C T T T T T AAA TGT CAAAGCA T T CCA TGC T A T T T T CAAAGAC TGAAA T T T CAAAGT AAGAAAA T T T AAGT T T T T T A T T AA T T A TGA - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T T AAAAAAAAAAC - - - AGAA T AAA - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAA TGT T T C - - - - - - - - -
CAAAGAAGGA T A T T ACC T T T AAGAA TGT CGAGGGA T T CCAGAA T T T A T T CAAAAAAAGAAA T T T CGT A T T AAGAAAA T T T AAGT T TGT AA T AAAA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T A T AAAA T CAGAA T T T T T A T T AGCC T TGGC - - C T AA T AAC T A T ACC T ACCA T ACA - - AGAA T AAAAGT A T T T AA T A T AA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T AAAAAA T CAGAA T T T T T AAAAACAAGGT T AG - - AA T AA T AAA T C T T CCAAGGA - - - T T AA T T A T AAA T C T AGAC T T AA T A T
CAAAGAGGGA T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAA T CCCAAGAAAA T T AAAAAAAAAA T AAAAAAAACAGAA - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A T ACC T T T C T T A T T ACAG
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TE: ltr_1_family_615.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 3894bp; fragments: 4394; full length: 0 (>=3504.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3894 bp
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TE: ltr_1_family_615.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa

 size: 4529bp; fragments: 2930; full length: 0 (>=4076.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_615

 size: 7049bp; fragments: 1065; full length: 1 (>=6344.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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