
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1474
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGGTGAAAAAAGGT CGGA TGGTGA T TGTGT TGT A T TGTGT CAGT TGGGT TGAC T AACAA T AGA T T T T CCAACAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAGCGCCACAGA T AC T A T CAAAGAAA T T TGT AAACAAA T AAGAACAAA T T TGT AGAAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGGT AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T CC T AAAA T A - GCAAAAA T T A T AA T A T A T T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGGTGAAAAAAGGT CGGA TGGTGA T TGTGT TGT A T TGTGT CAGT TGGGT TGAC T AACAA T AGA T T T T CCAACAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAGCGCCACAGA T AC T A T CAAAGAAA T T TGT AAACAAA T AAGAACAAA T T TGT AGAAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGT AGCA T AAAAA TGGGCAAACGAGAAAAAGCAGT CC TGT - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGT AGCA T AAAAA TGGGCAAACGAGAAAAAGCAGT CC TGT - - - - - - -
TGAGT T T T T T CAGT - T T T AGT T TGTGGGTGAAAGAAGGA T TGA TGGTGGA TGTGA T T T A T TGT A T CAGT TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGA TGGACGAACCGCCACAAGT T T AAACA T AGCA T T A T A T TGA TGT A T A T AAA TGT A - GTGT TGAAGTG
- - - - - T T T T CCAAC T A T CACCC TGTGGGAGAAAGAGAGGT CAA TGGT TGGTGTGA T T T A T TGT A T CAGT TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAACC T CA TGT T CC TGA TGGACGAACCGCCACAACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T T T T CCAAC T A T CACCC TGTGGGAGAAAGAGAGGT CAA TGGT TGGTGTGA T T T A T TGT A T CAGT TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAACC T CA TGT T CC TGA TGGACGAACCGCCACAACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T T T T CCAAC T A T CACCC TGTGGGAGAAAGAGAGGT CAA TGGT TGGTGTGA T T T A T TGT A T CAGT TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAGGT CGC TGCAACC T CA TGT T CC TGA TGGACGAACCGCCACAACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGT C T T C T CAGT T T TGAAC T TGTGGGAGAA T AAAAGT C TGA TGGTGGA TGTGA T T T A T TGT A T CAGC TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCAC T - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGA TGGACGAACCGCCACAAAC T C T A T - GAGGCA T T T T - - - - - - - AGAA TGAGGGAGAA TGAGT T AGAG
TGAGT - - - - T T AGA T T A T ACAC T AA TGGTGAA T AAA T ACG - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAAAGCCACAGAC T T A TG - - T AAAA T T CC T T AGACAAAAGAGAA TGGACACGT AGT AGTG
TGAGT - - - - T T AGA T T A T ACAC T AA TGGTGAA T AAA T ACG - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAAAGCCACAGAC T T A TG - - T AAAA T T CC T T AGACAAAAGAGAA TGGACACGT AGT AGTG
TGAGT - - - - T T AGA T T A T ACAC T AA TGGTGAA T AAA T ACG - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAAAGCCACAGAC T T A TG - - T AAAA T T CC T T AGACAAAAGAGAA TGGACACGT AGT AGTG
TGAGT - - - - T T AGA T T A T ACAC T AA TGGTGAA T AAA T ACG - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAAAGCCACAGAC T T A TG - - T AAAA T T CC T T AGACAAAAGAGAA TGGACACGT AGT AGTG
- AGA T T T AC T AACC T TGAGA T T TGA TGGTGA TGGTGA T TGGAGT AGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T ACAAGGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGA TGGGCGAACCGT TGCAACC T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGTGTGGT TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - ACGGAAC TGTGGGAGAAAGAAGT C T TGA TGGTGGTGA TGA T T T A T TGT A T CAGT TGGGT TGAC T AA T AA T AGA T T T T CCACCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGT TGT T T T AAGACAAAA T T T T T T AAAAAGAA TGAC T T T CC T CGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACAAAGT CGC TGCAAC T T CA TGT T CC TGGTGGACGAAA TGCCACAGAACCA T A - - GGT T ACC T TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 200 400 600 800 1000 1200 1400

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_1040.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1474bp; fragments: 401; full length: 1 (>=1326.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1474 bp
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TE: ltr_1_family_1040.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1803bp; fragments: 198; full length: 0 (>=1622.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1040

 size: 639bp; fragments: 31; full length: 4 (>=575.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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