
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5112
A - - T AGT T A T T T CAA T T T T ACGAACAAC T TGAAAAACA T AAAGAACA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - T AGT T A T T T CAA T T T T ACGAACAAC T TGAAAAACA T AAAGAACA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGC T CGCGACAA T A T AAAA - T AAA T T T T - - - T CC T T T T T T T T T T T AGGCCAACAGT AGT C T
- - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGC T CGCGACAA T A T ACA T - T AAAA T T T AAAAA T T T T T C T C T T T AGA T CGAA T A TGT CGAC
- - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGGT CGCGACAA T A T T A T T T T AAGT T - T AGA T T T T T T T T T - - - - A TGT A TGA T AA T A T T A T
ACC T AGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA - CA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T AGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA - CA T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGA T CGCGACAAAA T T AAA T T AAA T T T TGAA T T T T T T T T C T T T - AAAA T A TGCAA T ACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACA TGTGGTGGT T A - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - - - ACA TGTGGTGGAGGCGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACA - - - - - - - - T T A T A T T A T - - GT CA T T T T TGC T A TGAA TGT CGT AGT AA T AA
- C T T AGT T - - - - - - - - - - - - - CA T CAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGGT CGCGACAA T A T T T T CC T A - - - - - - - - AC T T T C T T T T - - - T AAA T AAGT CCAAAA T AA
ACC T AGT T T T T ACAA T T T T ACCAA T AAC T TGAAAAACA T - - - - - - GT T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T AGT T T T T ACAA T T T T ACCAA T AAC T TGAAAAACA T - - - - - - GT T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACA T T A T TGT T - - - - - - - - - - - - T TGC T T T C T T T T - AAA TGTGGCAAAA TGC T
A - - T - - T T AA T AC T A T A T CACCA T CAGGT CGCAA T CCA TGT AAA - T A T A T TGT CAAGAC T AAAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T A T A T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGCCCGCGACAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - AA T T T C T C T T - - - T AAA T A TGGT AAAGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCC T AAGC T AGGT CGCGACAA T A T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAGTGACGA T AAACG
- - - - - - - - - - - ACAAAAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCC T AAGC T AGGT CGCGACAA T A T CAC T T AAAA T A T T AAA T T T A T T A T C T T A T AGGT AGT ACAAGA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACAA T A T A T A T T AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACA TGTGGTGGT TGAAGC T CGA - T T T T T T T T T T T T T ACA TGTGGTGGAGGCGC
- - - - - - - - - - - ACAC T TGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAACAACCCCCCAAGC T AGC T CGCGACA - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - TGAAA T AAAACCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGGT CGCGACAA T A T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAACACAAAA T ACA
- - - - - - T T A T T - - - A T A T T A T CAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGGT CGCGACAGT A T C T CC - - - AA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGGT CGCGACAA T A T ACGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACA T TGCAGGT A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGC T CGCGACAA T A T AC T T T T AAA T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGA T AAAA TGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGGT C T AAGCGA T CC T AGCAAGCAA - CCCCCAAGC T AGGT CGCGACAA T A T AA T AC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AA T ACAGTGGAA T
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TE: ltr_1_family_70.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5112bp; fragments: 2344; full length: 0 (>=4600.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5112 bp
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TE: ltr_1_family_70.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5567bp; fragments: 1926; full length: 0 (>=5010.3bp)
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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_70
 size: 644bp; fragments: 877; full length: 249 (>=579.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 644 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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