
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5856
C T T T T A T AAA TGCAAC T AA T AA T CGT TGAA T AGA T A T T - - - - - - - - - - - - - GT CAAGAC T T AAA T A T AGGCCAAC T TGGGT T T ACA T CAGA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGAAAC T TGG - - - - - - - - - A TGA T
- - - - - - - - AAAGCAA T CAAAAG - - - - A T AAAAAACGC TGA T - - - - - - - - AAGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGGAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAC T A T A T AA T T CA T AA T T T T AA T TGT TGGT A T T C TGGT T A T AAA T T A T T A T
A TGT TGCAACAACAGCCAAGAAACGT AAAAAAAA TGT C T T TGT C TGGT A T TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGAACC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAGT A T A T T A T T C - T AAA T T T AGT - T C TGT T AACC TGA T T - - - - - - - - - - - -
- - - - AA T AGAGACGACCGGGGA - TGT T TGA T A T A T A T T A T T T CC T AA T A T TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGGAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - - - T T C - - - - - T C T AGT - - - CGCAA T T T CGA - - - - - GACAGCCA T
A - - - - - - - GC T A T AA T CCAGCA T - - - A T AGT AAA T T T TGA T T T TGCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T AAA T C T A T T T AAGAGC TGAAAGT T AAA TGT T A T A T - - - GA T A T TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T T TGGT T T AGA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT ACAGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T A T AGT T CA T AGT T T CAA T TGTGA T T AC T T CGCA T AAAGA - - - - T C T
AGT T T A T AAA T AAGTGCAAA T A T TGT AAGAAGCA T A T T T T C T T C T AA T A T TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGGAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - AA - - - - T AA T C T T AA T - - - - - - - - T T C TGGT T C T AAA - - A T AA T
- - - - - - T AGAGA T AGACGAAAAC TGTGAGC T CAA T T T T - - - - - - - - - T A T TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGGAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAAAAAA T AAC T T - AAA T T T T AA T TGTGAAAA T T T TGT T T AAAAA T T A TGT T
A T T A T AGAGGGGT T CCCAGGAAA TGGAAAGAACA TGC T ACC - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - AACGT A T T A T AAAAA - - - GAACGAAGCA T T T T T T T CAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAA T AAC T TGAAA T T T AAA T TGTGAAAA T T T TGT T T AA T AA T T A TGT T
- - - - - - - - A T T A T A T T T AAA T A T TGT A T T A TGT A T A T T T T A T AC T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - - - - - - - - - - - - T T AA T TGT CC T AAGT CAAA T T AAAAA T T - - TGT
A T T T T A T A - - - GAA T CCAAAAA - - - - T AGAA T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - GT CAAGAC T T AAA T A T AGGCCAAC T TGGGT T T ACA T CAAA T TGGGAAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGACCC T AGCAAACAACCCCCAGC T AGGT CGCGACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T ACA T A T T T AC - - - - GT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - T CA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGGACGCCGT T T T C T CA T AC TGT CAAGAC T T AAA T AGA TGT CAAC T TGGGT T T AGA T CAAA T TGGGGAAA - - - - - - - - - - AGAACC TGGT A T AGCGAACC T AGCAAACAACCCC T AGC T AGGT CGCGACA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGGT A TGGT AC T T CA - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_663.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: 5856bp; fragments: 2967; full length: 0 (>=5270.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5856 bp
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TE: ltr_1_family_663.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6178bp; fragments: 2382; full length: 0 (>=5560.2bp)
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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_663

 size: 2215bp; fragments: 227; full length: 0 (>=1993.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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