
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4690
GACC T AAAA T T T T TGC T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T T T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T CAACA T TGT TGA TGACAA T AC T AAGAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T A T T CGA T A - T C T A T ACAA T AA T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACACCA T - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - CAC T AGT T CC T
AAA T TGT AA T T T T T T T C T TGA T AAAG - - - - - - - - - - - T T T T T T T AGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGA TGACAA T AC T AAGAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAC T AA T T T T A T A T T T T A T T CAGCGT A T A T AA T AC TGAGT ACA T T A T T T A T T
TGGT A T CAA T T A T A T T A T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CAGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT TGA TGACAA T AC T AAGAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA - T AA T T T AAAA T T T T A T TGT A T A TGTGCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAC T AA T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT TGA TGACAA T AC T AAGAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAGT AA - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T A T A T AA T A T T CAGAGAGT T - - - - - - -
AAGAC T CCA T A T T AA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGA TGACAA T AC T AAGAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA - - - - - - - - - T A T T T T AGT AAA T A T ACAGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGAGCA T CGA T ACGA T T CA T CAA - - - - - - - - - - - - T C T T T C T CA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAA T CCGT TGA T A T T T CA T T C TGCA T A T T CAAAA T T T AGAACGT T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T A T AGCA T A - T T AGACCAGTGT T T ACA
T A T ACAGGGTGGT CC TGT CCACGAA T AGAGT A T C TGC - - - - - T T AAAAAGTGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T ACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T C T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAA - - - - - - AAAGT T CA T A - - T AAA T T T - - - - - - A TGT CC T AAAGA T ACAGG
GA T A T AGGCAAGT T C T A T CCGCGT T T AGTGAA T C T AA T T T T T T AA T AAAGTGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T ACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T C T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAGA T A - - - GCACC T T AGA T T T ACA T C T CA - - - - TGGA T CAAGT CAGGAAA T
GA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T ACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T C T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAAC T AA T A - - - A T AA T C T AGGT T T A T CCC TGAA - - - T AGAA T AAAACAAGAAAA
T A T ACAGGGTGGT CC TGT CCACGAA T AGAGT A T C TGC - - - - - T T AAAAAGTGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T ACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T C T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAA - - - - - - AAAGT T CA T A - - T AAA T T T - - - - - - A TGT CC T AAAGA T ACAGG
T A T ACAGGGTGGT CC TGT CCACGAA T AGAGT A T C TGC - - - - - T T AAAAAGTGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T ACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T C T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAAA TGT T T AAAA T T TGCAA T T ACA T T T - - - - - - T TGTGT AAAA T AAAAGAG
T AACC - - - - - - - - - T T A T T T AAGT A - AGAGT A T T TGC - - - - - - - - - - - AA TGT TGA T A TGT AGCAA T T T ACAA T T A TGTGAC T AGCAA T AC T T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T C T T T CA - - - CAC TGAAGT T TGAC TGTGCCA T T CAACA TGCA T A - AA TGCC T TGT T T T C T T T T T C T TGT A T TGT CCGAAA T AAA T CCC
AAAAA T AA T T AA T T C T C T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT TGA TGACAA T AC T AAAAA T T A - - - - - - - - - - A T AAA T ACGT T T T C T T T CGA T T CAC TG - AGT T TGAC TGTGCCA T T CAACAGT T T - - GA TGA T T TGT T T AAGCGT A T AA T A T A T T CA T C TGGT T T AACA T T
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TE: ltr_1_family_882.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4690bp; fragments: 114; full length: 5 (>=4221bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4690 bp
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TE: ltr_1_family_882.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 4993bp; fragments: 81; full length: 5 (>=4493.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_882
 size: 3919bp; fragments: 23; full length: 5 (>=3527.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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