
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8307
T T AGA TGT AAGACAGA T A T CC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGAC TGT T ACAAA - T T A T T T AAAA T T T T A TGAGTGGT A T T T T T AGC T AAA T AAAGCA T ACA
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T AA T T AGGACCAACGGA - - - - - - - - GAAAAAAA T ACGAAAAAA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAAAACGC TGGTGC - CCGCC T CAGAGT AAACAGAGACA TGTGT CAACCAAA TGACAGACA T A
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACA T AA T TGCCAAAAAA T T T T T CGAAAAAA T T CC T - - CCAAA T AAAAAA T A TG
T AA T T T T T AAGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGAC TGT T ACAA - - T TGT T CAGGCA T C TGT AGA T T T T AGT A TG - - - T AAA - - - - - AGCGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAAAC TGT T ACAGT A T C T T CGGGAGA T A T A TGAA T T ACAAC T CAAA - - AAA T AGC T T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAGGGGGAGCGACGACGCGAGCGT CGCGGGCCGGCAAGGGCAGAAACGGT CGCGC TGT T CAGGT AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T A T T C T AGGAGAAAAA T - - - - - - - - GTGAAGT A T A TGAC T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACAAA - T TGT CGACAACA TGAGAAAAACGA T TGT A - - - T AAA T - AAAGA T C T T
T TGT AGGA T CGACGGGT AAAGT T T T T T AAAAGAGAGGT CGA TGGT AACGTGGGT T CCGCGGGGCGACGGGAGCCGAAACGGT C T T CC TGT T C T CGTGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCAGCCAA T T T CGAGAA T - - - - - - - - - T AACA T AGA T T CCAGCCGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGAC TGT T ACAC - - T T ACCGT AAA T T T TGT AAAC T CA T T T C T T - - - T AAA - AAGAAGT A T T
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGAC TGT T ACAA T A T T T T T AGAAAC T C TGT C T CAAACAGT T T C - - - T AAGT AAC T AAAGT T
T TGT AGGA T CGACGGGT AAAGT T T T T T AAAAGAGAGGT CGA TGGT AACGTGGGT T CCGCGGGGCGACGGGAGCCGAAACGGT C T T CC TGT T C T CGTGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAGCA TGGC T ACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGGAAAAAAGAC TGT T ACAAAGT C T TGAAAGCGGGT T T AAGTGCCA T T A T A - - C T AGA T - - - - - - TGCA
T A T T A T C T AAA T AGAGCGACG - - - - - - - - AAAGAAAGGCAA TGGCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T T T T AGAAAAAAAAGACCGT T ACACA - CGGGTGGT AGT T C T T CCGGAAC TGGT C T A - - - T AGA - AGCCAAA T T C
T CGT TGGT CAGA T CGAGGGT - - - - - - - - ACGAGA T AAA T C T CCGAAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AG - AAAAAAAGAC TGT T ACAG - - T A T T T AAAAAA T T AAA T AAAAAAGT T A T A - - - T AAGT AGACGGT A T A
A TGT ACA T AAAC T AAAACA T - - - - - - - - T AAACAAGT A T AAA T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AC TGT T AGGCGT TGGT AA T AGC T C T C T AGAAAGAAAGAC TGT T ACAA - - T T A T T AAGTGT T T CGT T AGA T T AAA T T T C - - - CAAA T AACCGGGA T T
T TGT AGGA T CGACGGGT AAAG - T T T T T AAAAGAGAGGT CGA TGGT AACGTGGGT T CCGCGGGGCGACGGGAGCCGAAACGGGC T T CC TGT T C T CGTGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AAAAAAAAAGAC TGT T ACAC T A T CGT CAGTGA T TGGACGCGAACAGACGCAAA T T AGGT AAA T T AAGAA
T ACCAACCAGAAGAAAAAA TG - - - - - TGA TGAAAAA T A T T CCAGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACAGA - T CGCCAAAAGCACC TGGGAGAAAA T T A T AAA - T AAA - - - - - T A TGT T
T TGT AGGA T CGACGGGT AAAGT T T T T T AAAAGAGAGGT CGACGGT AACGTGGGT T CCGCGGGGCGACGGGAGCCGAAACGT T C T T CC TGT T C T CGTGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGGAAAAAA TGC TGT T ACAA T - CCGT CCACAA T T A T AGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAGAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAC TGA T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGGC TGT T ACAG - - T AGT C T A T AA T A T T T T T T AC T A T A T T A T A - - - - - - - - - GT TGT T AAA
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TE: ltr_1_family_723.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 8307bp; fragments: 2927; full length: 0 (>=7476.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8307 bp



0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_723.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_bc.fa_se.fa
 size: 9692bp; fragments: 2900; full length: 0 (>=8722.8bp)
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TE: ltr_1_family_723
 size: 5225bp; fragments: 983; full length: 0 (>=4702.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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