
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4770
T CGT T A - - - - GA TGAA T T T T T A T T AA T C T AC T AACA T TGT CGCAAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAA T CCC T T CGAACCGACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T T AACGT CGAC T AACAC
T C T CGA T AC T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT CGCAAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAA T CCC T T CGAACCGACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCC T AGA T A T A T
T T T T T A T A T T A T T AAA T C T T T A T T A T T CGCA T AA T A T T CGC - T AAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAAACCC T T CGAACCGACAAAAG - - - - - - - - - - GAACA T T TGCAA T CAA T T T CGA T TGCGCCACC T T T T T T CGAAAA T ACAAAAAAC T T T T T AAA T AGA T AA T A T AAAAGA T AACA T T AACA T T AAA T T A T AA
T T T T CA T AC T AA T AAGT T T T T T T T AA T C T A T T AA T A T TGT CGCAAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAA T CCC T T CGAACCGACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T A T T A TGCGAA TGT T C T TGA - - - - AGC T A T AACA T T AAGGGACAA
- T T T T A T A T T AA T ACA T T T T T A T T AA T - - - T T A T T A T T T T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T AA T A T T AA T T T T AAA
T T T T TGT A T TGA T T AA - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T TGT CGCAAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAA T CCC T T C T AACCGACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T T A T T AA T AAA T T T T T A T T AA T C T A T T AA T A T TGACGCAAGGGT T AAA T T AA T AA T T A T CCGA T T T T T AAC T AAA T CCC T T CGAACCGACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAA T AGA T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - CGCAAAA T CA T AA
- T T T T A T A T T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T T TGCAA T CAA T T T CGA T TGCGT CACC T T T T T T CGAAAA T ACAAAAAAC T T T T T AAA T AGA T AA T A T AAAAGA T AACA T T AACA T T AAA T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T T TGCAA T CAA T T T CGA T TGCGT CACC T T T T T T CGAAAA T ACAAAAGAC T T T T T AAA T AGA T AA T A T AAAAGA T AACA T T AACA T T AAA T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AGTGT CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A T AAAGAA T A T AAAACA - AACA T - - - - - AGAAA T TGT AA
- - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC T T T T T T AC TGGACAA - - - - - - - - - GAGT A T T AGAA TGGAGCCGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T T TGCAA T CAA T T T CGA T TGCGT CACC T T T T T T CGAAAA T ACAAAAAAC T T T T T AAA T AGA T AA T A T AAAAGA T AACA T - - - - - T T AAA T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T T TGCAA T CAA T T T CGA T TGCGT CACC T T T T T T CGAAAA T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGT AAAC T T AA TGGGT AA
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TE: ltr_1_family_662.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: 4770bp; fragments: 3384; full length: 0 (>=4293bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4770 bp
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TE: ltr_1_family_662.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5217bp; fragments: 3181; full length: 0 (>=4695.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_662

 size: 3268bp; fragments: 3912; full length: 3 (>=2941.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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