
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5790
A T A T A T A T T A T AAAA T A T T T A T T T T A T A T A T A T A T A T A TGT T AGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T A T AAAAA T A T AA T AGA T A T A T A T AA T AA T T T T
GT T T T AGTGAC T AAGT A T T T CGT T T A T T T AAA T ACA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T ACA T A T T T A - - - - - - - AGCAACAGAA TGT - - - - - - - - -
C T A T A T AACCAAA - - - - - - - - - - - T T T AGT CA T AAA T A T T T T AAA T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T ACAAAAAAACAAAAAACAACAA T A T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T ACCA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T T A T TGT AAAGAG - - - - - - - - - - - - T T TGT T A TGT C TGT AAGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T T ACA TGT C T AACA - AA TGT CC T T AGT AGA T A T T T CAGA T T -
CAC T - - - - - - - - - - - AA T T T AAC - - - - A T AC T AA T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A T A T AAA - - - - - - - A - T CAC TGA T T AA T - - - - - - - -
GA T T - - - - - - - - - - GCGC T TGA TGT AGGA T T T T A T A T A TGT T ACCA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T T A T T CAGTGGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA TGGGGG - - - - - - - - - - -
T T C T C T C T - - - - - - - T A T T T AAA - A T A T A T T A T A T A T C T A T T ACCC T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CACAAGT T A T T A T A T A T A T AAAAA T A T AA T A T A T A T A T A T A - - - - - - - -
AA T T - - - - - - - - - - - T A T T T AA T T AAAA TGTGT AGA T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CACAAGT T A T T AGA T A T AAAAG - - T A T AACCA T CAAAAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA T - T AAGT T A T T AGAAA TGT T ACCA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT T AA T TGT T T T A T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T AGAAA T - - - - - - - - - - AGC T A TGAAAC TG - - - - - - - - -
GT T T - - - - - - - - - - - T A T T T AA T - - AA T T T AGT A T A T A TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAAGT T A T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AACA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T A T A T A TGT AAGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACAAAA - - - - - - - T CGAA T AAAAA T A - - - - - - - -
CCA T AA T A T AGAA - - - - - - - - - - - - AAA T A TGCAAGT A TGT T AGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACAAGT A T A T A T AAA T AAGAC T A T AGAAGGT A T T - - - - - -
AA T TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA T AC T T A T A T C T TGA TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T TGAA T T T C T CAACACA T A T A T T T CA T AAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T T A T AAAA TGT - - - - - - - - - CC T AA TGT AAGT A TGT AAGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T CAGT T T T AACAAGT A T T T C - - - - - - - - AC TGGTGAAAA T T T CAAA - - -
T AC T ACAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T AAGT A TGT AAGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACAAGT A T - - - - - - - - - - - ACAGA T AAAAA T C T T CAA T T T
ACC T AGC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCGCAGT T A T T T AA TGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGT T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T A T A T T A - - - - - - AGT CAGGA TGT A T A T T - - - - - -
A T T T AA T A T AAAAAGT A T CCA - - - - T T T T ACA T A T A T T TGT T AAA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAACCAGAGT AACGGC - - - - - - - - - - AAAAGT T A T T AAC T AGGGTGGT TGA T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T A T T T A T AAAA T T A - - A T AGA T AAA T AAGT T AAACA T
T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A T A T ACC TGT T AGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - AAAAGT T A T T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T CAGT T T T AACA T ACC T A T AA - - C T A T AA T T AA T AACAA T AA T CAC T T C
T T T T - - - - - - - - - - - T A T T T CAA - - - - - - A T A T A T ACA TGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACAGCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CAAAAGT T A T T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAAA T T - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGGT A T A TGTGT T AACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGGT T T A T C TG - - - - GT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T C T AAAGT T A T T A T A TGT - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A TGT AAGA T A T CA - - - - - - - CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCGA T CCAGAGCCAAAGT AAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGA TGTGGA TGT A T CAAA - - - - - - - T T T AGCGAAAA T A T T AAA T T T





0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_773.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: 5790bp; fragments: 528; full length: 0 (>=5211bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5790 bp
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TE: ltr_1_family_773.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6103bp; fragments: 386; full length: 0 (>=5492.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_773
 size: 4458bp; fragments: 525; full length: 0 (>=4012.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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