
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2582
T T A TG - - T T A TGAAA T A T T T T CA T T T AA T AAAAA T T T T A T AAGT AGA TGT T TGA T AAA T T A T - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T T T A T C T CGT AGCCCCA T AGC T T A T C T AC T T TGGT - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - AA - - C T T C - -
- - - - - - - - - A TGAAA T A T T T T CA T T T AA T AAAAA T T T T A T AAGT AGA TGT T TGA T AAA T T A T - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGGT CCAGAA T CGGCA T AGC T T A T C T AC T T C TGA - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - GGT - T T T - - -
T T A T AACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGGCAGAAGCCC T A T T ACA T C T C T AC T AA TGC - - - T T CAAAAC TGAAA T TGGCA - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T CAAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T T T A T C T CGT AGCCCCA T AGC T T A T C T AC T T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGT T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCCGCAGAA TGCCCA T AACA T A T C T AC - - - - - - - - - - T CA - - ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T A T AAC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGGT T T TGGT CCAGAA TGCCCA T AGCA T A T C T AC T AACAA - - - - T T T AGGT AACAGA T T AC T AA - - - - - - - -
CAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCCGCAGAA TGCCCA T AACA T A T C T AC - - - TGC - - - CCC - - - GT T CAAGTGAGCC - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T CA T T T AA T AAAAA T T T T A T AAGT AGA TGT T TGA T AAA T T A T - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGGT CCAGAACGCCCA T AGC T T A T C T AC T T ACAG - - - - A T T TGGT AGCGGAACGT T AAG - T T T CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGAGC T CGT ACCGACA T AGC T T A T C T AC TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGGCCGT ACCGACA T A T C T T A T C T AC T AAGT T - - - - - - - - - A T T AAAACAAA T T - - - - T T TGAA
- - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCCGCAGAAC T C T T A T AGCA T A T C T AC T AAAGA - - - - C T C T TGT CAC TGCGCAAG - A - - - - - - - -
- - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGC T AGT T A T T TGAGT - - - - - T T CGGT AACAGAA - - - - - A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGAGGCAGAACGCCCA T AGCA T A T C T AC T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGC T CGT AGCCCCA T AGC T T A T C T AC T A T T A - - - - - - - - AACC TGAACCA T T A T A - - - T TGA - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC TGCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGCCAGAACGCCCA T AGCA T A T C T AC T - - - - - - - - - T T T C T T C TGCAC - - - - - - - - - - T T T T - C
T T A T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGCCAGAACGCCCA T AGCA T A T C T AC T - - - - - AA T T T T T AAACGGAAA TGA T A T AAAAC T T C - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAACC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGGCCGT AGCCCCA T AGC T T A T C T AC T - - - - - - - - - - - - CAGCCAAAC T AA T C T AAAA - - - A - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAACC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGGCCGT AGCCCCA T AGC T T A T CAAC T TGTGT AA T T T T TGC T T TGT AC T C T T C T A T A T C T TG - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCCGCAGAA TGCCCA T AACA T A T C T AC T - - - - - GT T T T C T A T AA T A T AA T AA T A T A - - - T T AA - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGGCCCAGT AGCCCCA T AGCA T A T C T AC T - - - - - - - - - - - - A T AC T AAACGGA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGGCCCAGT AGCCCCA T AGCA T A T C T AC T - - - - - - - - - - - - GT A T TGAAC T T A T C TG - - - T T T T - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCACGGGA T T T TGCCGCAGAAGCCCCC T AGCCCC T C T AC T CA T ACAA T T T T - AGA T T ACAA T A - - - - AAAA T T T T - A
- - - - - - - - - - T AAAA T A T T T T CA T T T AA T AAAAA T T T T A T AAGT AGA TGT T TGA T AAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T AGA T AAGT AAAAAAA T T T T TGGT TGT AAA T AGT AAA - - T T T CA -
T T A T AA T T T A T AAAA T A T T T T C T T T AAAAAGAAAC T T CA T AAGTGCA T T T T T AA T AGA T T A T - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGC TGCAGAA TGCCCA T AACA T A T C T AC T - - - - - - - - - - - T AAA T A T AAACCACA T AAA - T C T T - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACGAAGC T CCA T AAGAAAAAGCA TGGGA T T T TGCGCCAGAA TGCCCA T AACA T A T C T AC T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2582bp; fragments: 453; full length: 0 (>=2323.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2582 bp
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TE: ltr_1_family_710.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: 3270bp; fragments: 221; full length: 0 (>=2943bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_710
 size: 2641bp; fragments: 581; full length: 0 (>=2376.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2641 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500
0

500

1000

1500

2000

2500


