
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7287
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAAAA TGT T CAAA T AGAACA T A T T T T T T T T AC TGA T AAAGT T T A T AAAA TGT T CGC T A T T AC T A T TGT C T T T T CCA T T ACC T C T AACAC T T C T A
- - - - CAAC T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAAAA TGT T CAAA T AGAACA T A T T T T T T T T AC TGA T AAAGT T T A T AAAA TGT T CGC T A T T AC T A T TGT C T T T T CCA T T ACC T C T AACAC T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCGAACAA T TGCA T C T A T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T C T T A T C T A T CAGT T C T A T CA T T T T CC T T AAC T T C T ACACCAC T A
T T T A - - - - T T T A T T ACA TGTGT T T CCAA TGT - - - A TGT T AGT T T CA T T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A - - - - T T T A T T ACA TGTGT T T CCAA TGT - - - A TGT T AGT T T CA T T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T C T C TGT A
CGT T TGA T T T T A T T T T A T T T T A T T T T A T TGG - - - ACACC T A T T T CA T - - A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T TGA T T T T A T T T T A T T T T A T T T T A T TGG - - - ACACC T A T T T CA T - - A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - T T T AGAAAAAGTGT AGACA T AGAACA T T T T T T T T T T AC - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - A T A T T CC TGA T A T - T T TGT CGA T - - - T T CAGCC T CC T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - CCCC TGTGA T TGAAAACC T T C T T A T CGACC T C T ACACCC T AG
T T T T T AA T T T T A T T ACGGGCCGGT T T T T TGT CACACA T T T A T T T CA T T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AA T T T T A T T ACGGGCCGGT T T T T TGT CACACA T T T A T T T CA T T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T CGAAA - CCGGT CGT CGA TGGC TGT T CCC T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T T AAA TGT T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGCCGC T AGCGCCGCGGCCGCCGC T AA - - - CAGCA T T T CGA
- - - - - - - - - - - - - - ACA TGT CC T T CGT TGC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAAAA TGT T CAAA T AGAA T A T A TGT T T T T T AC TGA T AAAGT T T A T AAAA TGT T CGC T A T T AC T A T TGT C T T T T CCA T T ACC T C T AAC T C T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAAAA TGT T CAAA T AGAACA T A T T T T T T T T AC TGA T AAAGT T T A T AAAA TGT T CGC T A T T AC T A T TGT C T T T T CCA T T ACA T C T AACAC T T C T A
T TGT T AA TGAAA T T ACGT A T TGT T TGT T T AC - - - - CA T T T A T T T AA T - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT T AA TGAAA T T ACGT A T TGT T TGT T T AC - - - - CA T T T A T T T AA T - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - T T T AG - AAAAGTGT CGA T AAAGAACA T - T T T T T T T T ACAAA T TGGGT T T ACA - - - - - - - - - A T A T T CC TGA T A T - T T CGT CGA T AAACGCAA T T T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - A T A T A T C T T AAAGT AAGT ACA T AA T CACC T CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CGT T C T CGGT AAC T CCAAGT TGC T AA
T T T T T AC T T TGA TGA T AGGC T A T AAA T T CA T CACACGTGTGGT T T AACCGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T CA T CA T T T CCAGC T T A T T CA
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TE: ltr_1_family_89.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7287bp; fragments: 959; full length: 0 (>=6558.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7287 bp
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TE: ltr_1_family_89.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 8188bp; fragments: 978; full length: 0 (>=7369.2bp)
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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



0 100 200 300 400 500

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_89
 size: 587bp; fragments: 473; full length: 126 (>=528.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 587 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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