
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12788
- - - - - - GCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AAA T T T CGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA T A T AG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T AAA T T T AA T T A T T A TGT T T AAA T AGCAA T T T TGT T AA T T T T TGAGAAC T AAAGT T A T A T T A TGT T T AAAAA - T A T T T AGGT AAA T A T AGC T CAAA
C T AAA - GT T AA TGT AAAA T A T T AA T T AA T A - - - - - - T T T TGT T T AAA T AGA T T T T T T T AAAAAA T A T T T T T AAA T T A T T CAAA T A T AC T AAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AGT T CAAA T T T AA T T A T T T A T T T T AAA T AGCCA T T T TGT T AA T T T T TGAGAAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T A T T T AGGCAAA T A T AGC T CAAA
C T T T AAGT AAA TGT AAAA T A T T AA T T AA T A T A T T TGC T A T A T T TGACC T AA T T T T T T T AAAAAA T A T T T T T AAA T T A T T CAAA T A T A T T TGAGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T TGC T A T A T T TGCC T T T AAAA T A T T T T TGACAAA T A T T T T T T T AA
T T T CAAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T A TGA T AC T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CCAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGCAGCCA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AAGT AAA TGT AAAA T A T T AA T T AA T A T A T T TGC T A T A T T TGACC T AA T T T T T T T AAAAAA T A T T T T T AAA T T A T T CAAA T A T A T T TGAGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T TGC T A T A T TGACACC T AAAA T A T T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - -
T CCGAGGCCAGTGCAGAC TGC T AGGCAA TGC T C T TGT T T TGC TGCAA T AC - - - A T T T T AGAAAA T T T T A T T AAA T T T T T AAAA T A TGC T AAGACAAA T T C - - - - - - - - - - AGT T CAAA T T T AA T T A T T T A T T T T AAA T AGCCA T T T TGT T AA T T T T TGAGAAC T AAAA T T A T A T TGTGT C T AAAAA T T A T T T AGGCAAA T A T AGC T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T A T AC T AAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AGT T C T AA T T T AA T T A T T T A T T T T T AA T AGACA T T T TGT T AA T T T T TGAGAGC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T A T T T AGACAAA T A T AGC T CAAA
C T AAA - GT T AA TGT AAAA T A T T AA T T AA T A - - - - - - T T T TGT T T AAA T AGA T T T T T T T AAAAAA T A T T T T T AAA T T A T T CAAA T A T AC T AAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AGT T CAAA T T T AA T T A T T T A T T T T AAA T AGCCA T T T TGT T AA T T T T TGAGAAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T A T T T AGGCAAA T A T AGC T CAAA
C T AAA - GT T AA TGT AAAA T A T T AA T T AA T A - - - - - - T T T TGT T T AAA T AGA T T T T T T T AAAAAA T A T T T T T AAA T T A T T CAAA T A T AC T AAAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AGT T CAAA T T T AA T T A T T T A T T T T AAA T AGCCA T T T TGT T AA T T T T TGAGAAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T A T T T AGGCAAA T A T AGC T CAAA
T T T T AAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T C TGT TGC T T T TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGA T A T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_1021.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: 12788bp; fragments: 144395; full length: 0 (>=11509.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 12788 bp
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TE: ltr_1_family_1021.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 14107bp; fragments: 76976; full length: 0 (>=12696.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE: ltr_1_family_1021

 size: 3490bp; fragments: 35; full length: 11 (>=3141bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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