
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1330
T TGC T ACAG - CA T AAA T TGAGA T TGA T TGT C T T AGAGA T A - - - - - - T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T T A T T T ACAGGTGA T AA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAG - - - - - AGAAAAC TGT AC T T T AAGA TGCCAGCGT T CA TGCAGCAAAACAA T CGGCGGCC T T AACAGT AGA T TGT T T A T T T ACAGGTGA T AA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TG - - - - - CA T CAA T CGT CA T T T C T CA TGT T AGAGA T A - - - - - - T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T T A T T T ACAGGTGGT AA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T A T T T C T T A TGT T AGAGA T A - - - - - - T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T T A T T T A T T T ACAGGTGA T AA T T T TG - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGAC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T A T AAAAA T A T T AA TGT T T T
A T AAGACAGT CAAAGA T T AC TG - T - - - - - CACAAGAGGT AA T T T A T T A T T ACAAC TGA T T T T T AC T AC T T T AGAA TGT T TGGA T A T AGA T T T CAAAAC T T - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGAC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T A TGT CA T TGT T - A TGT T - -
A T AAGACAGT CAAAGA T T AC TG - T - - - - - CACAAGAGGT AA T T T A T T A T T ACAAC TGA T T T T T AC T AC T T T AGAA TGT T TGGA T A T AGA T T T CAAAAC T T - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGAC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T A TGT CA T TGT T - A TGT T T -
A T AAGACAGT CAAAGA T T AC TGT T - - - - - CACAAGAGGT AA T T T A T T A T T ACAAC TGA T T T T T AC T AC T T T AGAA TGT T TGGA T A T AGA T T T CAAAAC T T - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGAC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T A TGT CA T TGT T - A TGT T T T
A T AAA - - - - - AAGAAA T AA T AGT TGA T AGTGT T AGAGA T A - - - - - - T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T T A T T T ACAGGTGA T AA T A T TG - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGAC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T - T AAAAA T A T T AA T A T T T T
A T A T T - - - - - CAGAAA T T A T T A T T T - - - - TGT T AGAGA T A - - - - - - T A T AACAA T CCA T C T C T A T AACAA T AGA T TGT T TGT T T ACAGGTGA T AA T T T TG - - - - - - - - - - AAA T A T ACA T T TGT A T T T T A T A T T T A TGGC T A T T T T TGA T T TGA T T T T T A T AAAAA T A T T AA T A T T T T
AGA TGGGAA T T ACAA T T T A T T T TGTGT CA T AC T A T AGC T A - - - - - - T A T AACAA T C T A T C T C T A T AACAGT AGA T T A T T T T T T T ACAGGTGA T AA TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAACCGCCAAAGT TG -
A T A TG - - TGT CAAAA T T TGT A T T AAAA T A TGT T AGAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGA T - - T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TG - - GGT CCAGAA T CAAAA T AC T C T A TGT AAGAA T C T - T T TGT TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_672.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1330bp; fragments: 90; full length: 0 (>=1197bp)
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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 1330 bp
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 size: 1699bp; fragments: 75; full length: 0 (>=1529.1bp)
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TE: ltr_1_family_672
 size: 1060bp; fragments: 45; full length: 7 (>=954bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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