
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2868
T T AA T T TGGT CAGT T T A T T CAAGA T CCA T T T AAAAAAAAAAAAAGT T T AA T AAGT CA T T T C T T T CA T AGAACAAA T CAA TGC T C T A T A T A T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - GAC T AA T T CGA TGAA TGT A T T T A T AC T CGTGT T T A T T C T AA T T T A TGCCA T TGT CAGGT C T CCACAAAACAACGACGAAAGA T T T T C T T A T T T AAA T TGG
A T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - AAAAAAAAAAAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A T T T CGA TGAA TGT A T T T C T AC T TGTGT T T A T T C T AA T T T A TGCCA T TGT CAGGT C T CCACAGT - - - - - - - - - AAC T A T T T T TGT - - - - - - A T T T A
- - - - - - - - - - CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - AC T T T T ACGT A - T AA T AC - - - - - - A T T T ACGT A T T CAA - - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - AC T T T T ACGT A - T AA T AC - - - - - - A T T T ACGT A T T CAA - - T T A
T T TGT T T AGT CAGT T TGT T CAAGA T CGGT T T AAAAAAAAAAAAAGT T T AA T AAGT CA T T T C T T T CA T AGAACAAA T CAA TGT T C T A T A T A T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - GAC T AA T T CGA TGAA TGT A T T T A T AC T CGTGT T T A T T C T AA T T T A TGCCA T TGT CAGGT C T CCAC - - - - CAA TGGC T AAACA TGT ACA T T C T T AA - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAACGT T CAACGT A - TGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AACCAGCCAGT T T A T AGACGGT CGA T T T ACAAAAAAAAA - - - - - - - - T AAA T T A T A T A T T A T AAA T AA T A T A T T AA T A T T A T A T A T A T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - GAC T AA T T CGA TGAA TGT A T T T A T AC T TGTGT T T A T T C T AA T T T A TGCCA T TGT CAGGT C T CCACAGA - T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT CAC T T C T T T CA T AGAACAAA T CAA TGT T C T A T A T A T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - GAC T AA T T CGA TGAA TGT A T T T A T A T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T A T T T T A T T AC T T AA - - - - G
T T T A T ACAA T AAA T T T A T T CAAGA T AG - - - - - AACAAAAACAGAA T T AAA T AAGCCA T T T CA T T CA T TGT AC T A T T CAA TGT T C T T T A TGCGACGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - AAC T TGT AAAAAA T AACGGA T AAACAGT T C T A T - - - - - - A T T T A
T T CGT T T TGT CAGT TGA T T CCAGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T AA T T CGA TGAA TGT A T T T A T AC T CGTGT T T A T T C T AA T T T A TGCCA T TGT CAGGT C T CCACAGG - T ACCA T C T AGT CA T T T CCA T - - - - - - - - - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T AACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T T TGCCCCAA T T T AAGCCACCCCGT A T C T C T T ACCGT ACACCCG - T A T A T AGT T ACA T A T A T AAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T AACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T T TGCCCCAA T T T AAGCCACCCCGT A T C T C T T ACCGT ACACCCG - T A T A T AGT T ACA T A T A T AAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T C T ACGT T C T ACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A
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TE: ltr_1_family_792.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 2868bp; fragments: 338; full length: 0 (>=2581.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2868 bp
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TE: ltr_1_family_792.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 3276bp; fragments: 145; full length: 0 (>=2948.4bp)
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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_792
 size: 3466bp; fragments: 767; full length: 1 (>=3119.4bp)
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Before TEtrimmer 3466 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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