
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9187
AGGT AA T T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAA T T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AA TGAGAA T AC TGT C T T C T - - - - - - - TGT A - T TGA T CACCCA T T C
A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGAA T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAGT A T A T AA T T AAAAAAA T T AAAA T A T T T AAAA T AAAA T A T A T T A T CAAA T T T A T T T TGGT T AA T A T TGC T T AGT AAA T TGT A - A T AA T AA T T AA TGT
A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGT A T T T AAAAACCC T T T C T T AACAGACGACA - GAAA TGAC TGAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A T ACAA T T T AAAGGGACAAA T T T T T T A T T AGAGAGT C T C T T T T CA T A T T A TGT T T C T TGAGAA T C T T T CC T ACGA T CA TGCACAAGT CGCAGT T C
T T ACAC T AGT T T T AA T T T T T CAA T A T AGT T AA T CCGT AGA T C TGCC T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AAAGT T AA T T AA T CAACC T TGGT A T A TGGT A TGT T A T T AC T AA T AA
GT T T A TGT AACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAA T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGA - - - - - - - - - - T T T T T AA - - - - - - - - T ACA T A T A T A TGT A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAGT A T A T AA T T AAAAAAA T T AAAA T A T T T AAAA T AAAA T A T A T T A T CAAA T T T A T T T TGGT T AA T A T TGC T T AGT AAA T TGT A - A T AA T AA T T AA TGT
GT A TGT T T A T C T T AA - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T T TGA T T T T TGTGAAC T AGCAAACCA T A T T ACACCA T T AA T AA
AGA T A T C T C T A T T - - T T T T T AA - - - - - - - - T A T C T CGA T C T C T A T AGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C - - - - - - - - - - T T AGT A T A T AAC T AA T AAAA T T AAAA T AC T T T AA T T A - - - - - - - - T AGAAA T T T T TGT T TGT C TGCCAC T TGCCAGT AA T T TGCA T ACAGT T T T T AA T A T
ACAGT T T AA T CCC - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGA T T AACA T T - - T T A T T A - - - - - - - - - T A T TGC T AAC T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T T T C TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T A T T AC T T T AA T T T TGAAA - A T AA T T A T T T AA T AGT T T T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAGT A T A T AA T T AAAAAAA T T AAAA T A T T T AAAA T AAAA T A T A T T A T CAAA T T T T CCAAGA T TGT AAAA T T C T AGT T AA T T A TGT ACAGT T A T T T AGGG
A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T T T AA T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - T CGA T T TGA T AAAAA T CGA T CGA T T AAC T T CG - T ACA T CCC T AGT A T
T T AAGT T AA T C T C T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAGT A T A T AA T T AAAAAAA T T AAAA T A T T T AAAA T AAAA T A T A T T A T CAAA T T T T CCAAGA T TGT AAAA T T C T AGT T AA T T A TGT ACAGT T A T T T AGGG
T T ACAC T AA T T T T AA T T T T T CAA T A T AGT T AA T CCGT AGA T C TGCC T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - T CGA T T TGA T AAAAA T CGA T T AGCGT A - - - - - - - - CA T CCC T AGT A T
A T AGCA T T A TGC T - - T A T T T T AGCA T AAA T AAC TGT CAAA T T CAAAGT T A T T C T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAAC TGC T T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGA T A T T CA T AG
TGACGGT AA T A T T AAC T AA T AAA T A T T A T T A T A TGA T TGT A T T A T AGA T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAA T AGT T - GTGA T A T C T T T TGT
A T A T A T A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CC T TGACA TGAGGC T T A T - - - - - - - - - - - - AGACC TGACAA T AA
AAA TGA T AA T T T T - - - A T T T AAA - - T AA T T T A T T A T T ACAC T T T T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T C T T T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCACCAGC T A T A T A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGA T T T AAC T A T TGT CGAC T TGAAAGT TGT A TGCGA T T T T AA T T T T
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TE: ltr_1_family_678.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 9187bp; fragments: 1535; full length: 0 (>=8268.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9187 bp
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TE: ltr_1_family_678.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 10631bp; fragments: 1470; full length: 0 (>=9567.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_678
 size: 6945bp; fragments: 1061; full length: 16 (>=6250.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 6945 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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