
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6849
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGCA T ACGT AGGACCACC T CGGGA TGT CGGCGAGA T CCCACGGCGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGCA T ACGT AGGACCACC T CGGGA TGT CGGCGAGA T CCCACGGCGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCCAAGAAAAA T AAA T TGAGACGC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT C T T TGGGTGT TGAAAGCA TGGACGC T T TGCAC T
GTGGT CC TGACCGGGCGGTGTGGAC TGTGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGAGACGCCGT T T CGT T T T C TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCCAAGAAAAA T AAA T TGAGACGC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT C T T TGGGTGT TGAAAGCA TGGACGC T T TGCAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T A - - CAGAC T - - - - - - - A TGT T T AGTGGT T AGA T TGT T AAGAACA T T CA TGT CG
GTGGT CC TGACCGGGCGGTGTGGAC TGTGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGAGACGCCGT T T CGT T T AC TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T A - - CAGAC T - - - - - - - A TGT T T AGTGGT T AGA T TGT T AAGAACA T T CA TGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAAAA T T AAAA T T ACACGAACCGGGT AAAGC T AGT AAAAGCAGGAAAGC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAAAA T T AAAA T T - - - - - - - - TGGT T T C T C T T A T AA T CCC T AAGA T C T T T T C T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACGC - - CCAAC T - - - - - T AGAGT C T T T T T CGA T AAA T CGCGA T AGTGT CAC TGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACA T CGT T AAAA T T A T A - GT AAAGT AC T TGGA TGAAAA T T A T AAAAA T T CG - - - - - - -
GTGGT CC TGACCGGGCG - - - - - - - - - GTGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGAGACGCCGT T T CGT T T AC TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACA T CGT T AAAA T T A T A - GT AAAGT AC T TGGA TGAAAA T T A T AAAAA T T CG - - - - - - -
GTGGT CC TGACCGGGCGGAGTGGAC TGCGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGAGACGCCGT T T CGT C T AC TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CCC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T T T T T CGCCAGAAAC TGT T CAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CCC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T T T T T CGCCAGAAAC TGT T CAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAAGT T TGAGGC T - - - - - CGT CGGA TGC T T T ACCGC T T T C T AGGGGTGT T CC T CAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGT A T T AAGGT T - - A T A T T AAA T T CAC T T A T T T T A T T T ACAAGAGA T AAC T AA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGCAGA T AAAAA T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAAGA T T AAA T T A T - CGA T A T A TGCC T A T T T AA T A T T T T T AAAA T T A T A T AAGT T T
GTGGT CC TGACCGGGCGGTGTGGAC TGTGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGAGACGCCGT T T CGT T T AC TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T TGT T T AAAAGTGGT A T AAA T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T TGT T T AAAAGTGGT A T AAA T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T AC - - - - - - AAAA T T - - - - - T ACAGT A T A TGCA T T A T A T A T T T A TGAA TGT - - - - - - - -
GTGGT CC TGACCGGGCGGTGTGGAC TGTGC T T A T CCAGGCGAC T AACCGGGACGCCGT T T CGT T T AC TGCGACGA T CCAGGGC T CGCGTGCGT ACC T A T C - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T AC - - - - - - AAAA T T - - - - - T ACAGT A T A TGCA T T A T A T A T T T A TGAA TGT - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T CACCGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGCA - - AGAA T T - - - - - - AAAA T T T ACA T T T T T TGT A T T T AGAGAA T T T CAACA T T
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TE: ltr_1_family_409.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6849bp; fragments: 3242; full length: 0 (>=6164.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6849 bp
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TE: ltr_1_family_409.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7178bp; fragments: 2944; full length: 0 (>=6460.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 50 100 150

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_409

 size: 182bp; fragments: 293; full length: 247 (>=163.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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