
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3502
A T TGA - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T A TGGT T T AAACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACGT CGGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T CAA T CAAA T CAAAA T AA T CAAA T CAAA T CA T AAA T CAAA T CAA - - - - - T AAA T AAA T A T CAAA T CAAA T CAAA T AAAAAA T AA T CAAA T CAAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - AAAAA T A TGT T A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T CAA T CAAA T CAAAA T AA T CAAA T CAAA T CA T AAA T CAAA T CAA - - - - - T AAA T AAA T A T CAAA T CAAA T CAAA T AAAAAA T AA T CAAA T CAAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - T CGA T A T AC T AC T T T CA T C T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T CAA - - - - - - - - - - - - - AAACACCCA T T T T ACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T CAA T CAAA T CAAAA T AA T CAAA T CAAA T CA T AAA T CAAA T CAAAC - - - T AAA T AAA T A T CAAA T CAAA T CAAA T AAAAAA T AA T CAAA T CAAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACA T T T A - - - CACGA T AA T AA T AC T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - ACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAGGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
G - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T T TGGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T A T AGAA T T AAAGCCAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT CA T T T CC T AA - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGAAAGC T T T CC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGAAAGC T T T CC T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGC TGGGA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CC T CGT T T T C - - - - - - - - - - - - - GCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T T AA T T C - - - CAGAA T CA T AGAA T CAGT T T C T AA T T CCAA T T TGA T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAAGGAC T T T C T T ACGCCAAGGACAAGT C T ACAGAA T T AAAGCCAAAA
A T CAA T CAAA T CAAAA T AA T CAAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AAA T AAA T A T CAAA T CAAA T CAAA T AAAAAA T AA T CAAA T CAAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T A T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAA TGAC T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
A T CAA T CAAA T CAAAA T AA T CAAA T CAAA T CA T AAA T CAAA T CAAACCA T T AAA T AAA T A T CAAA T CAAA T CAAA T AAAAAA T AA T CAAA T CAAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
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TE: ltr_1_family_66.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 3502bp; fragments: 3725; full length: 0 (>=3151.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3502 bp
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TE: ltr_1_family_66.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3800bp; fragments: 3529; full length: 0 (>=3420bp)
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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_66

 size: 756bp; fragments: 1401; full length: 58 (>=680.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 756 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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