
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6740
T AACCAC TGACAA T T ACGCAGTGGTGT T T ACAAAAAA T AACA T T - - - - - - TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T TGT T AC - - - - - - - - - - A T TGT T T A T T T T A T T TGA T T T A T A T T C TGCAA T T A T CAAACAGT T T AACGAAAAAAAAAA T CA T T T T A T AAACA T A T C T CGACGT TGTGT AA TGAAAGGA
- - - - - - - - - - - - - - - GT T CA T TGT AAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T TGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T A T T T T - - - - A T A T C T T A T AA T T A T T AAA T A T T C T T ACAAAAAAAAAAA T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
T A T T AGGT CACAA T - T C T T T C T AC TGGA T AGGAGCAA T AA T C T TGT A T A T TGT AAGAGC T A TGT T T T ACAA T A T A T AAAAAAAAAAGT T - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - T - - GTGT A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAA T T A - - - - A TGT C TGT T T T AA T A T T T T A T CAGA T AGAGAGC
- - A T CA T T - - - - - - - - - - - - - CA T AGAA T AC T T T AAA T A T T T C T T C - - - - TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AC T T AAAAAAAAAGT T - - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACGGCCCAGA - - - AAGC T ACA T AAAA T ACCAGT CAAAA T A T CA T AAAGTGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T ACA T AAAAGAAAAGT T - - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGA T T AA T T T TGT - T C T AAAC T T T AA TGA T AG
CGAAAGCCCACA T - - AACC T A T A T AAAA T A T AAC TGA T AA T A - - - - - - - - TGT AAGAGC TGTGT T T T A T AA T ACA T AAAAGAAAAGT T - - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
CAA T AC T CCA TGTGT AAGCCC TGT A T AC TGT A T A T AAA T A T AGT T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - T T A T T T T T T T CCA T T CAGT T TGTGA T T A T CAAA T A T C T T AACAAAAAAAAAAA T CA T T A T A TGA T T A T T T T T AGT T TGT T T T T AA T T T T T AC T
T A T AAGCC T ACAA T T CC T T T C T A T TGA T T A T AACC T A T T AC TGA T T - - - - TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AAA T AAAAAAAAAGT T - - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AC T C T ACAA TGGA TGAAAAAG
- - ACAAC T CA T AA T CCACCAGTGT AAA T T A TGTGCAAAA TGC T AA T AACGTGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T TGT T AC - - - - - - - - - - - T CGT T T T A T T T T T T TG - T T CA T A T T T TGT AGT T A T CAAA T A T T T T AACA TGA - - - - - - - - - - - - - - CCAAC T ACA T ACACA T T T T ACA T AACGC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T T A T AAACCGT CAACAACAAAACAGAAGT T TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T TGT T AC - - - - - - - - - - A T TGT T T T T T T TGC T T T A T T T A TGT T T TGT AAGT A T CAAGT A T T T T AGCAAAG - - - - AAA T T - - - A T C TGT T CA T T CA T AAGAACAACA T AACAAAAGAA
- - A T A T T T T A T T A T T ACGT T T TGT AA T A TGACAA T T AAGT T T T T AA T AA T TGT AAGAGC T A TGT T T T ACAA T A T A T AAAAAAAAAAAGT - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - T T TGT T C T T CGT AAC T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T C T T ACGAGA T T AGA T T T AAA T A T A T A T A T A TGT A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - AGT CAGCACAGA T T A TGA T AAAAAACA T A - - - AAA TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AAA T AAAAAAAAAAGT T - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - - A TGT T T T TGC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGT A T T TGT A T ACAA T A T AA TGCA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGT AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AAA T AAAAAAAAAAGT T - - - T A T A T T AC - - - - - - - - - - T - - A T T T T T AA T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T A T A T ACAAA T A T AGT CC T A T A T A TGAA
TGA T AAC T T A T AA T - - - - - - - - - T AA T A T A T A T C T T AA T A T T T T T T A T T T TGT AAGGGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAAGT T A T A T T TGT T AC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAC T AC T - - GCGC T T T T A TGCCCAA T CAGAAAAGTGCAAAAA
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TE: ltr_1_family_802.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: 6740bp; fragments: 1730; full length: 0 (>=6066bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6740 bp
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TE: ltr_1_family_802.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: 7119bp; fragments: 1726; full length: 0 (>=6407.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_802

 size: 5041bp; fragments: 184; full length: 1 (>=4536.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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