
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6592
T AA T T T T CC T AA - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA T AAAA T AAAAACA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - -
T AAC T T T TGGAC - GAGAAC TGAACCCGGACAA TGT ACAAAGAGA T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC - - - -
CCC T T T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T A T T AGACGGA TGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A T T T T CA - - - - - - - - A T T TGTGCA T T A T T T AAAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - -
C T T T T A T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - C TGCAGT AC T AA T T A T ACA TGGTGT T AGT T A T CAA TGGGA T CC T CA T T CGA T A TGT AAAACGC T T CAA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAC T TGAC T AAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGTGA T T T A T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - -
T A T T TGT T CGCACA T T T T C T AA T T C T TGAAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CA TGA T T C T AA T AAGA T CAGT AAGT ACA T T T T A T T TGC - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T TGCGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CGT AAGT T A T
T A T T TGT T CGCACA T T T T C T AA T T C T TGAAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CA TGA T T C T AA T AAGA T CAGT AAGT ACA T T T T A T T TGC - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T TGCGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CGT AAGT T A T
T T T T T A T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AC T AA T ACAAAAA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T - -
T A T T TGT T CGCACA T T T T C T AA T T C T TGAAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CA TGA T T C T AA T AAGA T CAGT AAGT ACA T T T T A T T TGC - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T TGCGGT T T TGT CAGTGGA T T T T ACGT AAAA T T AGC T A T CGT AAGT T A T
T A T T TGT T CGCACA T T T T C T AA T T C T TGAAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CA TGA T T C T AA T AAGA T CAGT AAGT ACA T T T T A T T TGC - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T TGCGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CGT AAGT T A T
TGTGTGT C T AAA - - - - - - - - GA T CCA T CGCGA T T AAAAAACCGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - -
T TGT TGT T T TGACAACAGGAG - - - - CCGACAGACAGT ACAGAGA TGC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - -
T A T T TGT T CGCACA T T T T C T AA T T C T TGAAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CA TGA T T C T AA T AAGA T CAGT AAGT ACA T T T T A T T TGC - - - - - - - - - - T T AA T A T CA T TGCGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CGT AAGT T A T
T A T CACC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCACA T AGGCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T A T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAG - - - -
T T T T T A T T T T T A - - - - - - - - A T T T TGAAA TGA T T ACA T AAA - T A T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T - - - -
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TE: ltr_1_family_693.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6592bp; fragments: 4996; full length: 0 (>=5932.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6592 bp
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TE: ltr_1_family_693.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 6901bp; fragments: 3771; full length: 0 (>=6210.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_693
 size: 3797bp; fragments: 543; full length: 13 (>=3417.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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