
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6595
T - - AAGCAGA T T T ACCCGT T T T A T T AA T T T T C T - TGAAAAAGAA - AAGA T TGT AAAA T C T T T T T C T AGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - AGT T T CGAA T A T AAAACA T T A T T A T AACAAC T T A T T T T T CAAGT T T T ACA T T A T ACAA T A T A T A T A T T TGA T T A T T T T T A T T T T T AAA - - - - - CA T AACA
T TGAAA T AGAAGAACCA T AC T AAAAAA T T T T TGA T AAAAAAGA T T AA T A T TGT AAAA T C - T T T T T TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - AGT T T CGAAAA T AAAACA T T A T T A TGACAAC T AA T T T T CCAAGT T T T ACAC T T T AAGGT A T AA - AA T T TGA T AAGTGT T A T T A T T AA T T A T T T T AA T A T T
CAGAAAAAAACGGC T CC T T T TGAAAAA T A T T T T AGAAAGCGAAA T AA T A T TGT AAAA T C - T T T T T TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T AA T T CA T T AA T ACGA T TGT TGA T A T T T T AA - - T A T T A TGAGA T T
- - - - - - AAAAAACA T TGT T ACCACA - - - - - - T T A T AAAAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - A T A T A T T T A T T T A T T T A T A T T T TGAAA T A T CA T AA T AAA
GTGA - - T AAACGT AA T A T T CA T T A T ACA T T T T T A T AAAAAAAAA T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - AAAAACGGA T T T T T T T AAA - AA T T T T T T A T AAAAAAAA - - AA T A T TGT AAAA T C T T T T T C TGGGAC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - AGT T T CGAA T A T AAAACA T T A T T A T AACAAC T T A T T T T CCAAGT T T T ACA T A T T C T CA T AGCC - - A T T T T A T T AGGGC T A T C - - - - - - - - - - - - - TGA T A
- - - - - - CAAA T A T T T T CGT T C T T AA - - - C T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAAA T C T T T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - AGT T T CGAA T A T AAAACA T T A T T A T AACAAC T T A T T T T CCAAGT T T T ACAC - - - - - - - - - - - - AAAC T CCA T T AAAA T T ACA T T CGAACA T T A - AGGT T A
T TGCAAGAAACAAA T C TGT ACAAAAAA T T T T T T A T AAAAAAAAA T AGTGT TGT AAAA T C T T T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCCCGGAGT T - AA T T T T T T T AAGGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AGTGA T T - AAA TGT T T T A TGAACA T C T - - - - - - - - - - - AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T CGAA T A T AAAACA T T A T T A T AACAA T T T A T T T T CCAAGT T T T ACA T T TGAGGGGTGGT A T ACC T T C T T A T CGA TGGT T TGAA T T A T T A T A T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AGTGA T T - AAA TGT T T T A TGAACA T C T - - - - - - - - - - - AAAA T T
T T CA T ACAAA T T AA T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA T TGT AAAA T C T T T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAAA T T - - - - - - - - - - AGT T T CGAA T ACAAAACA T T A T T A T AACAAC T T A T T T T CCAAGT T T T ACACACGC T AAAAAAC T AA T AACA TGGGGCACA T TGCAACA - - - - - T AAGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T TGCGT AACA T A T A T T T T AAAA - - - - - - A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T TGGA - - - - - - - - - - - - T
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TE: ltr_1_family_669.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: 6595bp; fragments: 10818; full length: 0 (>=5935.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6595 bp
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TE: ltr_1_family_669.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7146bp; fragments: 9241; full length: 0 (>=6431.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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_669

 size: 4695bp; fragments: 524; full length: 0 (>=4225.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 4695 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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