
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9449
- - GA T A T AGGAA T T CCGA T A T ACAGT AAAGT T T T T T T T C T CGT AGT AA - C TGGT T T A T A T T T T A T T TGGT AAAGCCAA T A T T AC T AC TGCCGCGAAACCG - - - - - - - - - - T T T - AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGGAA T CC T CC T T AAC T C - - - - - - - - AGTGA T AGT TGTGA T T T CGGGAA T AGGA T A TGGCA T ACAA T T AAAAA T CA
T AA T T T T TGGCAAAGTGTGGGGTGT AGAGGT T C T A T AAGGAGGGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T T T C - GT T T A T CC T ACCAACCCA T T CA T T AGTGA TGAA T ACC - - - - - - - GT T CACA T AAA
A T A T T ACAAAAA T T - GT T T AGGTGGAA T AA T T T A T T T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T A T T - A T A T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
- - CA TGT AGGGA T A - AGA T AGA T T CAAAAGT T T TGTGACGT AACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T ACA T A T A - - - - - - - - - - A TGA T T AGAAA T A T T A T AAA T TGGGGT T A T A T T T T - - - - - - - - AAC
T AAA TGCAAAAA TGT T C T T A TGT T CAAAAA T C T T A T T TGAC T AGAGA T AC TGGT T T A TGT CA T A T T T AGT AAA T C T AACA T T CC T AC TGT AA T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T AAGT A T T T A T T TGACAAGT T TGA TGA T T TGAAA T T ACCAA T A TGGT C T A T T AAAA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T AAA T A T ACA T T T A T T CGC T T T ACACA T TGACAAAAAA TGA T T A T T AAA T T T T AC T AAAA T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGT AACCACA T T T T CAGAAAA TGAA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T A T A T A T T T AC T CGGT T A T TGCAA T CGC T TGAAAC T AGT AC T A T AA - - - - - - - - - - - T CG
T AAC T AAAGGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA TGA TGCAA - A T T TGT T T C T T AAGT AGA T T A T T T AAAAA T T A T AA T T A T AA T T T - T T AAGA - T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACAGA T A T T A T T AC T TGC T TGCCGAAAGTGAA T ACA T AA T A T AGGT AGAA T T T T T T - T CGAAA T T T C
TGAC T T CAGCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T C T - - - - T TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T A T A T - - - - A T A T AA T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T T T T - - - - - - - - T A T
T AAA TGCAAAAA TGT T C T T A TGT T CAAAAA T C T T A T T TGAC T AGAGA T AC TGGT T T A TGT CA T A T T T AGT AAA T C T AACA T T CC T AC TGT AA T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA TGCAAAAA TGT T C T T A TGT T CAAAAA T C T T A T T TGAC T AGAGA T AC TGGT T T A TGT CA T A T T T AGT AAA T C T AACA T T CC T AC TGT AA T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAGCAAAAAAA - AA T T TGCCGAAAA TGCAAAC T TGT CC T ACA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T ACA T A T T - - - - - - C T AAGT T AGT CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A
- - GA T A T AGAAAAA - ACC T A T A T AAAGA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA TGT A T A TG - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T T AA T AAAAGT T AGAA T T AAC T T - - A T T AAAA - TGA
T AA T T T CAGAAGT A - - - - - - - - - - - - GA TGT T T T T T AACGC TGAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA T A T A T A T A T - - - - A T A T AA T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T T T AGAA TG - - - - GT A T TGGAAA TGT T T TGT AACACCGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACAGT TGT AGT T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - TGACAAA T A T T CAC T T T AA T A T - - - - - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAAGTGAAA T CC T CCAGAAGCA T CA T AACA TGT A T T T A - - - - - AA T TGA T T AA T ACAA T T T T T AGT AA - - AGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA TGCAAAAA TGT T C T T A TGT T CAAAAA T C T T A T T TGAC T AGAGA T AC TGGT T T A TGT CA T A T T T AGT AAA T C T AACA T T CC T AC TGT AA T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9449bp; fragments: 368; full length: 0 (>=8504.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9449 bp



0 2000 4000 6000 8000 10000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_865.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_se.fa

 size: 10380bp; fragments: 262; full length: 0 (>=9342bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_865

 size: 9059bp; fragments: 1629; full length: 1 (>=8153.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 9059 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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