
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7532
- - - - - - T CACGAACCAAA T C T T T AGTGAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAA T C T T A T AACAA T T TGAC T T T AC T AC T AGAAA TGAA T C T T T CAAGGC T A T T A T AGA TGT CAACGC TGGAAGT AGAAAGAAAAGCACA T C T T AA T
A T A - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T AGGT TGGC TGGAGGAGCAGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAGAC T TGT T ACAA T A T AAC TGT A T T T T T T T AAA T AAA T CC T CGAA TGC T C T T A T AGGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGA T
C TGGT T T T ACGT T T T T CA T T T AAAACA T T T T CAGT T AACGT ACA T C T T AAA T AA T - TGT ACAGAC T A TGT AGAC T T AAGT T AAAAA T T TGGT C T ACCAAC - - - - - - - - - - A T A TGAA T C T T A T AACAA T T TGAC T T T AC T AC T AGAAA TGAA T C T T T CAAGGC T A T T A T AGA TGT CAACGC TGGAAGT AGAAAGAAAAGCACACC T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T A T T T T CGGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAA T C T T A T AACAA T T TGAC T T T AC T AC T AGAAA TGAA T C T T T CAAGGC T A T T A T AGA TGT CAACGC TGGAAGT AGAAAGAAAAGCACA T C T T AA T
AAA T CA T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - GGACGCCA T CGACCAGGAGAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAA T C T T A T AACAA T T TGAC T T T AC T AC T AGAAA TGAA T C T T T CAAGGC T A T T A T AGA TGT CAACGC TGGAAGT AGAAAGAAAAGCAC - T C T TGT T
T T A T TGA T A T A T TGGA T A T T T T T TGT AAA T T CGGT TGA T ACACAAAA T AA - - - - T A T A T C T A TGA T A TGT A T A T T CGGGT T AAAAA T A T AAAAAAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC TGT CACGC T CAGT ACC T A T TGT AAA T T CGA T TGA TGT ACAGGGT ACAGAA T A TGT CCAGAA T A TGT AGAC T TGGGT T AAAAA T A TGAAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCA T TGAAAA TGT CGGTGC TGGAAGCAGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA TGA T C T CC T T CAACA T C T T T T T CCAAA T CGT T T AA T ACGCAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT - - -
T T A T TGAAA T A T T CAAA T T T AA T T T CGAA TGCAA TGGAGAGACACAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC TGT CACGC T CAGT ACC T A T TGTGAA T T CGA T TGACGT ACAGAA T ACAGAA T A TGT CCAGAA T A TGT AGAC T TGGGT T AAAAA T A TGAAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT TGT CACGC T CAGT ACC T A T TGTGAA TGCGA T TGA TGT ACAGGGT ACAGAA T A TGT CCAGAA T A TGT AGAC T TGGGT T AAAAA T A TGAAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T TGT AA T TGT T AACGT T T A T AA T AGAA T AGT AAGT ACA T T T CAA T
A TGC TGT CACGC T CAGT ACC T A T TGT AAA T T CGA T TGA TGT ACAGGGT ACAGAA T A TGT CCAGAA T A TGT AGAC T TGGGT T AAAAA T A TGAAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A TGA T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T AAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_633.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 7532bp; fragments: 333; full length: 0 (>=6778.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7532 bp
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TE: ltr_1_family_633.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8163bp; fragments: 294; full length: 0 (>=7346.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_633

 size: 4149bp; fragments: 293; full length: 0 (>=3734.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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