
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5029
- - GT T T T AAA T T T T T T - - - - - - - TGT A TGCCAAC T ACAGGTGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCACGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T T T AGTGG - - - - - - - - - AGCGT T AAACA T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T T AGA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T T A - T TGT AAA - - - T AGAA - TGT T T AAAA T AAA T - T T AA T AAGCAAA T T AA T T AAAACAAC T A T T - - - - - T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGC T C T AAAAA T A T A T A TGT A T - AGGAACGT T T C T T TGAAA T T ACAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGC T C T AAAAA T A T A T A TGT A T - AGGAACGT T T C T T TGAAA T T ACAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT CCCAAA T TGT ACAAAA T T T T AA - - - GAA T T AC T CCAAC T AG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A TGA T AA TGAA T A T T TGT CAGT T AAAAA T AAAAAAAAA T T C T A - - - AA T T TGCCGAAA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A TGA T AA TGAA T A T T TGT CAGT T AAAAA T AAAAAAAAA T T C T A - - - AA T T TGCCGAAA - - - - - - - -
- - - - - - - GA T C T T T A TGTGT C T A T T T A T T AC T AC T AAAA - - - - - CAAAA T AAA T A T T AA T AAACAAAA T AA T CAAAAGA T - - - - - - - - - - TGC T TG - - - - - - - - - - GACA T T AACCACGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A TGGT AC TGA T CA T T CGA TGT T ACCGAAAA T ACGT AGT A T ACA - - - - - - - - GT T T AAGC T CAA T CG
GAA T T T T AAA T T T T T T C TGT T T A - T T A T AAAAAC T AAAAC TGCCCGAGA T AAA T A - T AA T - AGCA T A T T AA T T AAAAAGT T CGT CAAAAA T T T T AA - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T T A T - - - - - - - - - - - AA T T T T AGAAA T T AAA TGAAAA T - - - - - - - - - T T CAC T AGAAC - - - - - - -
GAA T T T T AGA T T - T T T C TGA T T A T T T A T A T AAGC T AAAAGGGT T T AAAGGAAGT A T T AA T T AGCAAA T T AAGTGT AAAA T T T ACCGAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - GACA T T AACCACGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T AAA TGAAAA T T T T AAAC T T T T CA TGC TGGCGAGTGT A
A T A T T T T AAAC T T T T T CCA T T T T T TGA T AAAAC TGAA T AGT T T CAGAAA T AAA T A T TGA T A TGCAAA T T AA T TGAAAAA T T T A T CGAACA T T T CA T - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A TGA TGGTGAA T A T T T A T CGT ACCA T A T T A TGA T ACCAC T T C - - - - C TGACGT T CGA T TGAGC T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A TGA TGGTGAA T A T T T A T CGT ACCA T A T T A TGA T ACCAC T T C - - - - C TGACGT T CGA T TGAGC T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCACGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T AAA TGAAAA T T T T AAAC T T T T CA TGC TGGCGAGTGT A
GAA T CGT ACA TGA T A T C T T T T T A - T CA T AAAAA - - AAAGGT A T C T C - - - - GAAAA T T AA T AAGCAAA T - - A T T AAAAAA T T T A T CGAAAA T T T T AA - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T AGACA - - - - - - - - - AC T AAC T AAAGGCAAACAA T AA T - A T - - - - T C T T TGC T AA T A T CAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T AGACA - - - - - - - - - AC T AAC T AAAGGCAAACAA T AA T - A T - - - - T C T T TGC T AA T A T CAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T AAC T ACGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T T AAAC T AA - - G - - - A T TGT T T TGAGT T AAGTGTGGT C TGT AAC T T T A T CGT T TGACCCGACGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T - - - - - GAAAA - T T T AA - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T T A TG - - - - - - - - - - A T T T T CCGAAA T CAAA TGT CGA T T AG - - - - GGT T CAC T AAAAC T AG - - - -
GAAC - - - - A T T T T T T T - - - T T T A - T T A T AAAGA - - AAAA - - GT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T - - - - - GAAAA - T T T AA - - - - - - - - - - GACA T T AACCGCGAA T T CAAAAGAA T T T AACAA T A T T A TG - - - - - - - - - - A T T T T CCGAAA T CAAA TGT CGA T T AG - - - - GGT T CAC T AAAAC T AG - - - -
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TE: ltr_1_family_918.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: 5029bp; fragments: 268; full length: 0 (>=4526.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5029 bp
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TE: ltr_1_family_918.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: 5936bp; fragments: 266; full length: 0 (>=5342.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_918

 size: 3458bp; fragments: 221; full length: 2 (>=3112.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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