
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11461
CC T CA T AGA - CGTGT T CCCGAAA T A T ACCACCCAAA T T T - - - - - - - - GCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGTGT T T T T T T T T AAGAA T T AGCA TGGC T T C TGC TGC T T - - - - - - CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAA T TGT AAAC T TGAGAAA T AACGCAGC T T CGACGACAACCAA TGC T
T T AGGCCAAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T T C T AAA T T T T T AAA - - T AAA T T A T T T A T T T A T AGC T T T AA T T T T TGAGT ACAGAGA TGT T T AAA T A T T AC - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T AGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT C T T CCC T AAAC T T T - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AA T T T T AA T T C T AAAACGT AACA TGGT C T T TGTGAAAAA T A - AGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - A T AACAACACCGGCAAAA T T CA T A - TGC T
T T AGGCCAAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - T AAA - - T T AA T T A T T T AGT T A T AGA T T T AA T T T T TGAGT AAAGAGA T A T T T AAA T A T T AC - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CA T AGA T T ACCA TGCAAGA T CA T A T T AGT T AGAC T T T T AAAAA T AAGT T A T T T AGT T A T AAA T T A T A T T T T TGT A T ACAGT T AAAGTGGGA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T TGCGT AGA T C - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - A T A - - A T AGT T T T CGTGCA T CCAA - TGCG
T CACAACAAA T AA T T T C T AAAAAAACACCAC T T A - - - - - - T AAAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T AGC T CA T T T T AA T T T T AGGAAA T CA T A T AA T T T T T T T AGA T T A T AA TGT T
T T AGGCCAAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - T AAA - - T T AA T T A T T T AGT T A T AGA T T T AA T T T T TGAGT AAAGAGA T A T T T AAA T A T T AC - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGGCCAAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - T AAA - - T T AA T T A T T T AGT T A T AGA T T T AA T T T T TGAGT AAAGAGA T A T T T AAA T A T T AC - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAC T AAA T A T A T T T T TGAGC T A T A T T T CC T AAA T T T T T AAAAA T CA T T AA T T T AGT CACGGAGT T AA T T T T T AAGC T A TGAGA T A T T T AAACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T T C T T T AAACACA TGA - - - -
T CAAAC T AAA T A T A T T T T TGAGC T A T A T T T CC T AAA T T T T T AAAAA T CA T T AA T T T AGT CACGGAGT T AA T T T T T AAGC T A TGAGA T A T T T AAACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T T C T T T AAACACA TGA - - - -
AAAGAGAAAA T A TGT T T CCGAGA T C T ACCA - - - - - - - - - - T AAAA T TGCAC T A T T T AAC T A T AGA T T T AA T T T T TGAGT AAAGAGA TGT T T AAA T A T T AC - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC T AAAGT T TGT A T TGTGT T T AAAAAA T A T T AGGCCAAA T A T AGC T CA T T T T AA T T T T AAGAAA T CA T A T AA T T T A T T T AGT T T A T AA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_805.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 11461bp; fragments: 76315; full length: 0 (>=10314.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 11461 bp
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TE: ltr_1_family_805.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 12788bp; fragments: 25686; full length: 0 (>=11509.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_805
 size: 4697bp; fragments: 62; full length: 4 (>=4227.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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