
Start crop Point End crop Point

MSA length = 16590
A T A T AGA - - - T A T A - - - T T T T T AAA - T A T T - - - T A T AA - - AAAGA - - - GAAAA TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A TGT T T - A T T T A - - - T T A T T T AA T T A T T - - T A T T AA - - AAAGA T TGT T A T A TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAA - - - T A T A - - - T T T T T AGA T CAC TGAC T T T AA - - AAAGA T T T T AA T A TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAACC TGAAAGT T T TGT CACACA T A T A - AAAAA T T T AAAGGAACAA T AA T T AGAC T T A T A T T C T T T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGAAAGT T T TGT CACA - A T A T A T AAACA T T T AAA T AAGAAA T AGGT AGA T T T T - - T A T T A T AAAAA
A T A - A T A - - A T T T A - - - CC T T TGGA - T A T T - - C T T T ACA T AAAGA T TGCAA TGTGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - T AA T T AGT T T A T CG - T T CCGGC - T A T T - - C T T T AA - - - AAGG - CGT AACGTGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A - T T A T AAA T TG - - - T T T T T C T A - T A T T - - T T T T AAA T T AA - - - - - - - A T A TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C T AAAAGT T T TGT CACACA TGGAAAAAAC T T T AAA T A - - CAA T A T T T AGA T T T T T A T T T C T T AAAGA
A T A - - - - - AA T T AA T AA - T A T CA T A T T T T AGA T T T T AAA T AAAGA - - - - - A T A TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGAAAGT T T TGT CACA - A T A T AAAAAAA T T T AGACCGACAACGT T T AGA T C T T CA T T T CC T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGAAAGT T T TGT CACA - AGA T A - AGAAA TGT - AA T AAGCAA T - - - - - - - - - T T T A T T T C T - - - - AA
- - - - - T A T AA T T CAC - - T T T CGA TGT T A T AGA TGT CGGAC T - - T A - - - - - - - - TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA - GT AGAA T T T T T - - - T T T A T TGT T T T - - - T T T CAAGT - - - GA - - - - - - - - TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGT AAGT T T TGT CACAGA T AGAAGAAAA T T CA TGT AGACGA TGT T T AGA T T T - T A T T CC T T - - - - -
A T C T A T A T AAA T T T T CA T T T T AA T A - TGGT - - T C T T AAA T - AAGA - TGT A T CA TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGAAAGT T T TGT CACACAGGTGAAAAAGCC T AAA T AAACAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAAA - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACG - A T AC - - - - T A T CA - - - - T AGA - CAC T - - - - - - - - - - AAA T AC T A T AA TGTGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - A T A - GA T - T A T CA T T T AA T AA T T A T C T A T T T T AAAA - - - GA T TGT T A T A TGT AA TGGAA T A T T T TGAGCAGACAACAAACCAGC T TGT T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGCCACAC T ACCA TGT AACGGACAAA T C TGAAAGT T T TGT CACAC - - - - - - A T AAA T T CAA T T AAA T AA T A T T T AA - - - T T TGT A T C T T AG - - -
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TE: ltr_1_family_1043.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 16590bp; fragments: 1861; full length: 0 (>=14931bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 16590 bp
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TE: ltr_1_family_1043.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 16957bp; fragments: 1700; full length: 0 (>=15261.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1043
 size: 13545bp; fragments: 822; full length: 1 (>=12190.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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