
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2150
T - - - - - T T T ACCGGA T T AA T AA T ACAGAAAGT ACAGC T CAGT T ACAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAAAA T T T C T AAAAAAAAACAAGC TGA T CAAGAGAG
T AC T A T TGT A T T AAA TGACC TGT T TGT AAA T TGACGGT TGGT T T CA T CAAAAACCA T CAAAAAAGGAAA T AAGT A T AC T AAAAAAAAGGAAGCA T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACCA TGC T CAAAAA T AA T T ACAGA T ACACA - - - - -
T A T AACCA T A - T T AAA TGT A TGT T CACAACAAAGC TGT TGC T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC TGAAA T A T T A TGACAAAACCCCGA T T T CAA T A T T A T T
CAAAA T CGT A T T T AAA T T T CAA T C T AGAA TGT CA TGGC TGTGCCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA T A T AAGGCC T A T A - - CAGT TGT T T T TGT CC T CC T TG
AA T AAAAA T AA TGAAAAACCAAA TGAAAA T T T AA T CAGCGT T T T T - - CCGAACCAA T CAAAAAAAAAA T T T AGAA T A T T T AGAAAAAGT AAA T A T CAAA T - - - - - - - - - - C T CAAAAACGCAGGGT A T T TGAAAA T AACAAAA T T A T AACC T A T T T TGCAAAC T T TGAAAGCGT CAAAA T T C T T - - - - - AAGGCGAGT T T A T ACGCA T CG
AA T AAAAA T AA TGAAAAACCAAA TGAAAA T T T AA T CAGCGT T T T T - - CCGAACCAA T CAAAAAAAAAA T T T AGAA T A T T T AGAAAAAGT AAA T A T CAAA T - - - - - - - - - - C T CAAAAACGCAGGGT A T T TGAAAA T AACAAAA T T A T AACC T A T T T TGCAAAC T T TGAAAGCGT CAAAA T T C T T - - - - - AAGGCGAGT T T A T ACGCA T CG
AA T AAAAA T AA TGAAAAACCAAA TGAAAA T T T AA T CAGCGT T T T T - - CCGAACCAA T CAAAAAAAAAA T T T AGAA T A T T T AGAAAAAGT AAA T A T CAAA T - - - - - - - - - - C T CAAAAACGCAGGGT A T T TGAAAA T AACAAAA T T A T AACC T A T T T TGCAAAC T T TGAAAGCGT CAAAA T T C T T - - - - - AAGGCGAGT T T A T ACGCA T CG
TGT AC T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAAAACGCAGGGT A T T TGAAAA T AACAAAA T T A T AACC T A T T T TGCAAAC T T TGAAAGCGT CAAAA T T C T T - - - - - AAGGCGAGT T T A T ACGCA T CG
AA T AAAAA T AA TGAAAAACCAAA TGAAAA T T T AA T CAGCGT T T T T - - CCGAACCAA T CAAAAAAAAAA T T T AGAA T A T T T AGAAAAAGT AAA T A T CAAA T - - - - - - - - - - C T AAGAGT C TGAGT T T T T T T T AAAACAGCAGAGCA T T AAC T T A T T C TGT AAAC T C T - - - - - CA T CACA T T T C T T AAAGGAAAGGAAGT T TGCCCGT AA T T
- GCCA T C T T A - - - - - - - - - - GA T T T ACAA TGT T A T TGA T A T T AC T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAGC T A T T T T AGAGACGT C T AAGT T T AC T T A T T TGA
T - - - - - T T T ACCGGA T T AA T AA T ACAGAAA T T ACAGC T CAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAAAAGT T T T T AAA T CA T TGCCCA T T T C T C T AGAA
- ACGA T T T CGA T AGACGAC - - A T CCAGAAAA TGACAA T AAGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAA T T AA T T AAC T T T AC T C - - - - - -
- T AAGT CA T A - - - - - - - GT CAGT TGGAAA T CCGA T T T AAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T AAAAAA TGAAAAA T A T ACGAAA T AAAA T AAA TGT ACCGA T T T C T
A T CAGT C T T A - T ACA T T T T T T AGT CAACA TGT T T AA T T T A TGT CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCGGA T TGT C T T T ACAAGAGGAAAAAC T T T T T T A - - T T A
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TE: ltr_1_family_305.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 2150bp; fragments: 13128; full length: 0 (>=1935bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2150 bp
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TE: ltr_1_family_305.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 2936bp; fragments: 6574; full length: 0 (>=2642.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_305
 size: 852bp; fragments: 4960; full length: 608 (>=766.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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