
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3425
A T T T T ACACAGCA T AAC T T T AGGACA T ACAAA T T AC T T A T - - - T AA T A T A TGT CGT CAGGGACGTGT T AACCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCAGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGG - - - - - - - - T T T AA T - - - GA T AAAAC - - - - - - - - - - - - T T T AAAA
T T A T T A - - - - - - - - AAC T A T AGC T T A T AAAA - T - - - - - - - - - - GGGT AAA TGT CGT AGGGCACGTGT T A TGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC T AAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAAGA - AAAAAAA T T AAA T T - - AA T AAGA TGAA T AGA T T T AA T T T AAAA
C T AA T A TGT AGAA T - - - T T CCCAAAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT CGT CGGGCACGTGT T A TGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGT T AGAGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA TGT T T T C T T C T T T A TGT CGACGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGTGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - AGTGGCCGCA T CGA T CC T T C T C T TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T T AGA T - - - - - - - T T T AAC T CAGA T AGAAA - - - - T CA T A T A T T C T A T T A
GT A T TGGT T AC T AC - - T T T T AAA T AAC - - - - - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - GT CGT CGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAA T T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A T A - - - - - - - - GT TGA T C - - AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA
- - - - - AGAGGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T CAACA T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGACAAACAAA T T T AA T T - - AGT AAAA T TGGT ACA T T T - - - T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T ACC T A T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACAA T AACCACGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T - - - - - - - T T T AA T CAA - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - - - - - -
T TGT CAAA T AGCAC - - C T T T AAGCAA T - - - - - - - T T T AAACGT T A T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGGTGAAAGGA T T T CGT T - - AA T CAA - - - - - - - - GT T T - - GT AA T AG
C T CCCGAC T CGAA T CCCC T T C TGT T A T AAAGA T CCCC T T T CCCAACC T T T TGT CGT CGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAACACCAAA - - - T C T CAACCAC T T C TGA TGT CGT CGGGT ACGTGT T ACGCGT CAGA T T T ACGCGAGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGT C T CAGCCAGCA T A - - - - - AA T AAAGT T T AGC T AAAA T AA T A T T AGT ACGC T T A T T TGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T ACAACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAA T A T CCACGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T AGA - - - - - - - - C T T AAGT - - AA TGA - - - T AGT ACA T T T A T A T CGA - -
C T A T TGAGACCGA T AGCCACAAAACACCAAA - - - T C T CAACCAC T T C TGA TGT CGT CGGGT ACGTGT T ACGCGT CAGA T T T ACGCGAGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T AAGGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T A T TGT AAGTGT CGT CGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T TGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAGTGT ACAAAAA T T T AA T AAAAGT AAAC T T AGT ACA T T T A T T T T T AAA
T TGT CAA T AAACA TGAC T T C T AAA TGAACAAC T T AACGA T T T T T ACCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAA T - - - - - - A T T T - T T T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACACA T T T T T T A T T T T TGT CGT AGGGCACGTGT T A TGCA T CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT A TGT CGT CGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T TGAGAAGC T T AA T T A T AA T T T A T AAAA - T T A T T T AAGAGAACA T AA TGT AGT CGGGCACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGACACG - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCAGCGCACC T CGGCCAGCAGT AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T ACAGCAACCA T AAC T T TGT A TGACCACA - TGA T T T C T CC T T ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACAA T AACCACGAGA TGCGC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGA T AA T T AAAA T - - - T T CAA T AACCAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_632.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: 3425bp; fragments: 1470; full length: 0 (>=3082.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3425 bp
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TE: ltr_1_family_632.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 3775bp; fragments: 1312; full length: 0 (>=3397.5bp)
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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_632

 size: 2316bp; fragments: 618; full length: 1 (>=2084.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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