
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7838
GA T A T AA T T A T T T CCAGCAAAA T A T T T AAC T T TGGAAGCGCAAACAAAA T AA T A T A T AAGC T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A T AA T T A T T T CCAGCAAAA T A T T T AAC T T TGGAAGCGCAAACAAAA T AA T A T A T AAGC T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - TGA T T T AAA T T T C T A T AAAAC T AGGC T T T CA T T T AAAA T AA T A T T T AC TGT T AA T T T T A T T T T T AA T T T CA T C T T
T A T AAAAAAAA T T ACAACAA T A T - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - T AAA T T ACAC T C T T A T AA T A T T AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T T T A T T C T T AA T T A - - T C T T
T A T AAAAAAAA T T ACAACAA T A T - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GGCACCC T T CCCAC T A - - - - - C T A T TGA T T T TGGT A T T T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - AGA T C T ACA T T T T T A T AGAA T T AGAC T T T T T T T T AAGA T AA T A T T T A T T T T T AA T T T T A TGT T AAA TGT AGGC T T
- - - - GGCACCC T T CCCAC T A - - - - - C T A T TGA T T T TGGT A T T T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T TGAA T T T TGAA T T A TGT A T T T A T T T T T T AAAA TGT CCACAGTGGAA T A T - - - - T T T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - GGA T T T ACA T A T T T A T AA T T T T AGAC T T A T T T T T AAA T T AA T A TGGA T T T T T AA T T T T A T T T T TGA T T T AA - C T T
T A T T T T TGAA T T T TGAA T T A TGT A T T T A T T T T T T AAAA TGT CCACAGTGGAA T A T - - - - T T T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAAACAAAC T T AAAA T AGGA T AC T T T T T CA TGT AA T T AC TGGT CAAA TGC T AGACAGGGGGAAGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGT ACA T TGT CAAAAA T - - - - T T A T T T AA T T AAA T A T AAA T AAAA T AA T A T A T AAAC TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - TGA T T T ACA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGT ACA T TGT CAAAAA T - - - - T T A T T T AA T T AAA T A T AAA T AAAA T AA T A T A T AAAC TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - TGA T T T ACA T T T T T A T CGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGGGCGAA T T CGTGACAA - - - - - - - - - - GGC T T TGA T T T CCCC T AAC - - - - - - - - - - - - - GT C T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGGGCGAA T T CGTGACAA - - - - - - - - - - GGC T T TGA T T T CCCC T AAC - - - - - - - - - - - - - GT C T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - T T T T T CGA T T T T T T AAAAAAC T - AAC T T T T T T T T AAAA T AAAA T T T A T T T ACA T T T T T A T T T T T AGT T T AA T C - -
CGT AGC T AGA T A T T C TGTGA T A TGT T T A T AA T A T T TGT T A TGT C T T AA T T AAGGAGT AAA T AA T AA TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - TGA T - - - - A T T A T T A T CAAA T AA - AC T T T T T T T CCAAA T AA T T T T T A T T T - - - - - - - T A T T T T T - - GT T AA T CGT
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TE: ltr_1_family_81.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: 7838bp; fragments: 1443; full length: 0 (>=7054.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7838 bp
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TE: ltr_1_family_81.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: 8389bp; fragments: 1395; full length: 0 (>=7550.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_81
 size: 568bp; fragments: 506; full length: 351 (>=511.2bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 568 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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