
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5824
- - - - TGAGAAGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAAGT T T T ACA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT TGA T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T AACA T A T T T A T - AC T AAA T - - - - - - - - - - - T - - - - AC T T AGAAAC T AA
- T T T AA T T AA - - - - - T T T A T TGC T TGAAA - - GCCGAGAGT T TGT T A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T T ACA TGT C T AA - - GCAA T T T - - TGCA T A T - - - - - - T T AGT AGA T A T T A
T T CGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T A T AGGT AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T C - - AGT T T T AACAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGA T T TGAAA
- AAAAAGT AAA T A T T T T T A T T A T T T AAAACCGT T AAGGT T AA TGT AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AGC T C - - AGT T T T AACAAGT A T T T - - - AGA T T - - - T T C T T A T A - AAAA T TGGTGC T T AAAA
T A T AAAACGA T T AA TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - T A T A T A - - - - - - - T T C T TGA T TGGAA
- AACAAGT AGGT AGT AC T ACAGA T T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T AACAAGT A T AC - - - - AA T T - - - T T CGT AGA T AAAAC TGTGCGCGAAAA
T - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T - - - - - - - - - T T AAAGT T A T - - - T AGAAA TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 A T - - - - - - - - - - - T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CA T AGACGTGT TGCGAAA T A T ACC - - - - C T AAAAA T A T T TGT A T T T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T A TGGT ACC T C T T T T CA TGGT ACCAAA T T T CAAAAA T - - A TGCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T AACAAGT A T A T - - A T AA T A - - - GT CA T AGA - - - - - C T A T AGAAGGT AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGGCAAAGGT A T A TGTGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 AC T C
T - - - - - - - AA T AACA T T T A T A T A T T T A - - - - C T AAAAAAA TGTGT AGA T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT TGA T TGT T T CA T T T AAGGGT T AAAA T AA T CACAAGT T A T - - T AGA T A T - - AAA T AA T T T A T AGTGT A T - - AAGAAGAC TGT C TGC TG
- - - - - - - - - A T TGCA T T T AGA T T T T T C - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T ACA TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACAGCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAA
T CCC - - - - - - - TGCGTGTGAGT AGCCG - - - - T T AAGGA T T T - - - T A T A T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACAGCAGGGT AGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT TGA T TGT T T T A T T CAGTGG - T - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGGGGGA TGC - - - - - - - - - - - T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T A T T T T C T T T T T CA T A T T CAAA - TGT T T T C T T T C T TGT A T A T T TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACAACAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - T AGAGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T A T A T A T C T A T T ACC T A TGA T AAAA - - GACA T CA T CGCACACCCGGGTGGCCGAGCGC - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 AAA T AA T T T A T - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A
TGGAAAACA T ACGC T C T AACA T A T T T A - - - - - - - - A T C T A T AC T AA T A T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 A - AAA T - ACC T A T CACGT - - - - AAAAACA TGT TGT A T AA
T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT TGAGTGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T AACA T A T A T A T AAA T AA T T T A T T T AA T T T T T - - - - T TGT T T CC T AAAA
- ACCACGCAGT T AGGGC TGCA T T T C T C - - - C T T T TGT A T T T AAA T ACA T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 T AA T AA T T T A T T T CGT A T A T AAAAA T AGT C TGCA T T A
- - - - AAA T AA T T T CAGGT A T AA T CC TGAA T T A T T AAAGT - - - T A T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - T AAC T AGGGTGGT T T A T TGT T T CA T T T TGGGGC T AA T A T AAC T C - - AGT T T T AACA T ACC T A T - - - - AA T T - - - T CCGT - - - T AAAA T T AA T AACAA T AA
- T CAAGGT ACA T ACGT T T CAA T T T T T A - - - - - - - - TGAA T T T AGT A T A T A TGT T ACA T A TGA T AAAAA TGACA T CA T - - GACACCAGGGTGGCCGAGCGA - - - - - - - - - - T T A T C - - - - TGGT 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 A - - - - - - - - - - - - - ACGT - - - - - - - - AAA T T TGGT T CA T
A - - - - - - - AA T CA T T A T TGAGT A T T - - - - - - - - - - A T T A T CA T AC T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCGA
C T C T AAA T AAA T T T T T T T AACA T T T T AAA - - ACAAA - - - - - - - - T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CAGT CGA T A T CAGGAAGACCGAAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T CAAA
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TE: ltr_1_family_794.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 5824bp; fragments: 496; full length: 0 (>=5241.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5824 bp
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TE: ltr_1_family_794.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6131bp; fragments: 415; full length: 0 (>=5517.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_794

 size: 1152bp; fragments: 313; full length: 1 (>=1036.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1152 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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