
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4385
T AA T T - - - - - - T CA T T T AA T T T AGT AA T T T T C T T A TGT T CCAGGT TGT AA TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - AAGACAGT T T C T T A T C T A T A T AA T AAAAAA T AAA TGAAAAAA T AAA T A T TGA T AAAAAA T T TGACAGA T T C T A T TGGAAA T AGAGA TGTGT TGGGAAAA T
T AGGC T T T AA - CAA - - GAAAACAA T AAACA T A T - - - GT CGGA T - - - - - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - ACGA T AAC T T T T T T T A T A T A T A T AAAAAAA T AAA T AAAA T T A T AAA T A T T AA T AAAAA - - CGCAAAAA T - T TGAC T AAAAAAAA T A T AAA T AAAAAAAA T
GCAA T - - - AC - TGAA T T T A T A T T A T AAACA T AC T A T A T AGT AG - - - - - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - AAGA T AA T T T T T T T T ACA T T T A T AAA T AAA T AAAGAAAA T T AGAA T T A T T A T T AA T AAA T T ACAA TGAC T T TGT T AAAAAAA T AGA T A T T T CC TGCA - - T
A T AA T - - - - - - TGG - - - AA T ACAGT AAAAAA TG - - - GT A T CAGGC T A - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGA T T AA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAACCCCACAGA T - - CA T T A T A T T AC TGT A T A T T T T T AAAAAGT
GAGT A T T T AA T T AA - - T CA T T CACCAAAA TGT C T A T - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAGAAC T - - GT T AGAGAAC T T CA T AGACC TGGAAGA T
- - - - - - - - - - T CAA T T A T ACGCAA T AAA T CCC T - - - GT T CAAA - - - - - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCAC T T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGA T - - - GT C TGA T A T CA - - A TGT T T TG - - - - - - T
- - - - - - - - - - T CAA T T A T ACGCAA T AAA T CCC T - - - GT T CAAA - - - - - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCAC T T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGA T - - - GT C TGA T A T CAA T A TGT T T TG - - - - - - T
AGTGT T T TGA T TGA T T TGT T CCAAGAAGGT T A T AAAGT T T T T C - - - GT A T TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGACGA T - TGAGCGA T CA T T T T CC T A T T C T AG - - - - - T
GCC T T T T A - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - CAGA T AA T T A T T T T T A T A T A T A T AAAAAAA T AAA T AAAA T T A T AAAAA T T - - - - - - - - A T T A T A TGGGT C T T TGT A T A TGT A TGTGT A T A T CCGGA - - - G
GAGCC - - - - - - T AA - - - - - - - - GA T AAGT T T T T - - - GTGGCAGA T CG - - - TGT TGGAGAA T A T CAAAAA TGT ACA TGC TGCGCCACC T A TGAGT AA T AAA - - - - - - - - - - AA T A T AA T T T T T T T T A TGT ACA T AAGA T AA T AAA T AAAA T T T T AGA TGT CAA T AAAACA T T TGAAAGA T T T TGT AAAAAA T ACA T A T AGT CCAGGAGAA T
CA T A T - - - - - - T AA - - CAA T AAAA TGAGT T T T C - - - - - - - - - - GT TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGA T - - - GT C TGA T A T CAA T A TGT T T TG - - - - - - T
CA T A T T T T - A T T AA - - CAA T AAAA TGAGT T T T C - - - - - - - - - - GT TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGA T - - - GT C TGA T A T CAA T A TGT T T TG - - - - - - T
- - - - - - - - - A T T AA - - CAAC T CGAGGAA T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCAGA T - - - GT C T AC TGT T T C T A TGT T T CAA - - - - - T
T AAAC - - - A T T T AG - - AA T T T CAAAAGA T T T CC T T TGCCCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T AA T - GT AACAGAAACGT CAA TGA T T TG - - - - - - T
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TE: ltr_1_family_759.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: 4385bp; fragments: 165; full length: 1 (>=3946.5bp)
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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 4385 bp
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 size: 4904bp; fragments: 166; full length: 0 (>=4413.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_759
 size: 3157bp; fragments: 129; full length: 2 (>=2841.3bp)
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Before TEtrimmer 3157 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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