
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1141
TGAC T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T T AAC T AAAAAC T T ACACAGACAAA T ACAAA T A T - - A TGC T AAAA
T T T T T CAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T T ACA T AGGAAA T TGT A T A T TGA T T TGAGAAGAAAA - - - - - - - - -
TGGC T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CCGA T C T AAA T A T CAC T C TGT A T AGC T ACAACAC - - T AA T T AAGT
CA T C T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - GCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T TGTGAAAAACGC T AAA TGGAAAA T TGT CCAGT AAAGT TGGAAGTG - - - AAAAAAAA
- - - T T CAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAACAAAAA T AA T TGTGAAAAA TGC T AAA TGGAAAA T TGT A T AAAAGT A T T ACACC T T - - - AAGGT AGC
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC T AGA T - - - - - - - - - - - - - C T ACC T TGAAAAA TGAAGGAAAAACA
- - - - CCAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGGTGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCC T A T TGT AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGG
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGCACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T T - - - - - GGACAC T AAA TGGAAAACCGT ACAGT AAAGTGAGAAGTG - - - AAAAAAAA
- - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGCAA T AAA T CAAGAA - AAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T T - - - - - GGACCC T AAA TGGAAAAC TGT ACAGT AAAGT T AGAAGTG - - - AAAAAAAA
- - - T TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T TGTGAAAAA TGC T AAA TGGAAAA T TGT ACAGT AAAGT TGGAAAGG - - - AAAAAAAA
TGAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGCGT TGGT TGGAAA TG - - - - - - - - AAC
- - - T TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T TGTGAAAAA TGC T AAA TGGAAAA T TGT ACAGT AAAGT TGGAAAGG - - - AAAAAAAA
CCC T CGACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AGT TGTGAAAAA TGC T AAA TGGAAAA T TGT ACAGT AAAGT T CGAAGTG - - - AAAAAAAA
CGAC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T C T AA TGAAA - - - - - - A T AGA T AAGT T AGAAGAAAA - AAAAAAAA
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACC TGT A TGGGA T A T AAC T TGC T A T CA T T AGAGA T T AA - T AAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T T - - - - - GGACAC T AAA TGGAAAACCGT ACAGT AAAGTGAGAAGTG - - - AAAAAAAA
T T AC T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T AA TGA TGT CCGAGA T T - - GAAAGTGCG
C T T C T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGGGTGA T T CAAGAAAGGGAACA T A TG
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AC TGGGT T CGA T CC T A T T T A T T T AAA T AAAAA T A T T A - AAA T AGAG
CGGC T CAAAA TGACGC T AAAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T A T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AAA
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGT ACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T AAA T AAAGT T AAACAAGAAAACAACGGAAAAAGAGACAGGG
CA T T CGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGCAA T AAA T CAAGAAGAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA T TGTGAAAAA TGC T AAA TGGAAAA T TGT ACAGT AAAGT TGGAAGGG - - - AAAAAA - -
CGGC T CAAAA TGACGC T AGAAA T AAC T T AA T A T T A T CAAAAGCACAAGAAGAAAA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGT AGGT T T T A TGCC TGT T AC T A T CGT T AGAGA - GA TGCAGGAACA
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TE: ltr_1_family_8.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1141bp; fragments: 157; full length: 0 (>=1026.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1141 bp
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TE: ltr_1_family_8.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1331bp; fragments: 150; full length: 0 (>=1197.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_8

 size: 249bp; fragments: 133; full length: 77 (>=224.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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