
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4692
CCAAC - - - - - - - - TGT A T A T T T A T T A T T CC T CCA T T CAC - - T T T TGT A T A TGT CGCGT AAAGGGT T T T AGAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAA T CAAAAA T - - - - T AA T AAGAAAA T AA T TGCAC - - - - - - - - -
T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T A T CA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAA T A T AGAC TGAG - - - - - - - - -
C T AGC T AAA T T AA - - - A T A T A T T A T A T T T A T T T A T T T A T - - - - - CGT A T A TGT CGCGT AAAGGGT T A T AGAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGAC - A T A T ACA T AGAAAAA T TGA - CAA TGT AAA T A T AAAAAAAC - - - - AA T A T
A T AA - - - - - - TGA T T T A T A T A T AA T A T AAA T T T A T A T T AAAAA T T AAA T A TGT CGCGT AAAGGGT T A T AGAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCG - - - ACAAA T A T T T AAAGAC TGT T T AA T - AAGAAA T AGT AAGACA T T T AGT T T
A T AAC T T ACC T AA T T CA T T T A T AA T A T A T AC T T T T T T T A - - - - - T A T A T T TGT CGCGT AAAGGGT T A T AGAA T T AA T AA T T A T C TGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T A T A T T A T AAA T A T CCCGACA T T T AACAA T T AAAAA T T C T T T AA TGAAGT T A T AGGAAAGCC T C T AA T T T
A T AA - T T AA T T AA T T C T CA T T AAA TGT AA T T T T A T TGGAAA T A T AACA TGTGT CGCGT AAAGGGT T A T AGAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGAC T T T CAAAAGT - - - T AGA T AAA T AAA T AGAGAGT T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - C T CGTGCA T - - TGT AC T T CCAGCA T AAAAA T T AAA T A TGT CGCGT AAAGGGT T A T AAAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T T AAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T C TGAG - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AGCGAAGCA T T T - - - - -
T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT T TGT A T T A T AAA T C T CA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGA T T T AA T T A T T T CA T AAA T - GT AC T AAA T T A T CCAAAA T A T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA TGT ACC - - - - - - - TGT T AAA T T T AGA T T T CGT TGCAC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAGAACGGGT T T T AAAA T T AA T AA T T A T CCGGA T T T T CAAC T AAA - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGCA T ACCGG - - - - - - - - C T AAAAAAAA TGT A T - T T T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T T A T CCGACAA T A T A T A T - - - - - - - - - - - T A T A T A T AGA T A T A T A T A T A T - - - - - - - - -
- - - - - T T AA T T AA T CCA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACAA T ACA T ACAAAAAAA - - - - - AAAAAAA T A T ACAAAAAAA T A T T A T A T TG
T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGGA T T T A T T TGAAA T A T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - GAC TGT - AACAGGAGAAAC TGGCAAGCAC T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGAC - A T A T A T AA T T A TGAC T - - - - T AA T CAAAGT ACCGAAAAA T - - T T - - - - -
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TE: ltr_1_family_520.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: 4692bp; fragments: 4491; full length: 0 (>=4222.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4692 bp
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TE: ltr_1_family_520.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5023bp; fragments: 4290; full length: 0 (>=4520.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_520
 size: 3504bp; fragments: 5117; full length: 0 (>=3153.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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