
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1496
- - - - - - - - - - - - - GAAAAAC T T CAAGAA - - - - - - - - - - - - GA T C T A TGAACAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGAAA T A T C T T TGAGCAAA T AAA T CA T CA T AG
A TGT AC T T A T C T T AAA T CGCCCGGTGT AGT T TGT T - T T AAGA T T T A T T T CCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - GTGTGT T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - GT T TGT T T CACA T A T T A TGT A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GC T T A T A T T TGT AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - GT A T A T T AGT T A T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T TGA T AGAAA T TGGAAAAAAGGCA T AAA T T ACAA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T TGT T T A TGCCGT T T T T CA - - - T CC T AACCAGTGGCGGC TGT AC T T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - GT A T A T T AGT T A T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T TGA T AGAAA T TGGAAAAAAGGCA T AAA T T ACAA T - -
- - T T T C T C T T CGAAAAC T A T C T AGGGAA T A T CCC T A T TGAGA T T TGAAGGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACGCAAGT AGGAAAACGT A T TGT TGAA T AGAA T T T TGAAA T T T CCGTGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - T A TGT CAGTGT T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T T AA - - - - - AC T AGT A T A TGT A T A T AAAC T A - - - - - -
A T ACGCAAGT AGGAAAACGT A T TGT TGAA T AGAA T T T TGAAA T T T CCGTGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - T A TGT CAGTGT T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T T AA - - - - - AC T AGT A T A TGT A T A T AAAC T A - - - - - -
- - GT CGA T T T AGCAAA T T CC T CGAGT CACA T T AA T C - - - - - - - T CACA T T CAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - GT A TGT T ACA T A T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T T A - T AGAAAC TGGAGT AGAAGAA T AA T T TGCAA T A T
- - GT CGA T T T AGCAAA T T CC T CGAGT CACA T T AA T C - - - - - - - T CACA T T CAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - GT A TGT T ACA T A T AAA T T T T T T AA T T T T AA T T AAAAC T AA T T T T A TGT T T A - T AGAAAC TGGAGT AGAAGAA T AA T T TGCAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A T AAA T CGT T T T C T AGA - - - - - GTGACCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAGAAGACCAAACA TGAGA TGG - - - - - - - - CA TGA T CAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GT T T T AA T ACC T AAAAAAA T T AAAAAAGC T A T AG - - - - - - - - - GTGAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GTGCAGT TGT CGAAA TGT CC TGAGA T T T T AAA T T T T AAGA T - - A TGT CCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T T A T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AC T C T T T T ACAAA T A T T T AAA T AGT T T T C T T - - TGAG - - T TGCAA T CAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T T T A T T T AGAACCC T AGA T CACCAACACAGA TGTGGAG - - T C T TGAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - GTGCCGGT CAAGC T T AA T CACGTGAC T AA TGA - - - C T A T AAGCAGTGGCGGC TGT ACC T T AAGTGCGC T CGTGCGC TGAACCACCAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_719.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1496bp; fragments: 153; full length: 0 (>=1346.4bp)
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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 1496 bp
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TE: ltr_1_family_719.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 2052bp; fragments: 153; full length: 0 (>=1846.8bp)
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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_719
 size: 2092bp; fragments: 209; full length: 0 (>=1882.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2092 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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