
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3998
GGT ACCA T AA T - - - - A T TGCAA TGT CA T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGT A T A TGAGA TGAACGT CAGGAA - CA T AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAA T A TGGT AC T ACA T T A TGGT ACCCC T TGA T A T CC T T CA TGGGAC - -
AA T CC TGT AAA - - - - T T T T CAGAA T ACACAAAAAAA T AC T T AA T T T T CGA TGTGT A T A TGAGA T CAAAC T T T A - - - - - - - T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA T TGT AAC TGT ACGCGT CGA T CGGT T A T T T A T C T C T A T C T C T C T T AGGCCGG
AA T CC TGT AAA - - - - T T T T CAGAA T ACACAAAAAAA T AC T T AA T T T T CGA TGTGT A T A TGAGA T CAAAC T T T A - - - - - - - T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA T TGT AAC TGT ACGCGT CGA T CGGT T A T T T A T C T C T A T C T C T C T T AGGCCGG
GGT ACCA T AA T - - - - A T TGCAA TGT CA T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGT A T A TGAGA TGAACGT CAGGAA - CA T AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAA T A TGGT AC T ACA T T A TGGT ACCCC T TGA T A T CC T T CA TGGGAC - -
AA T CC TGT AAA - - - - T T T T CAGAA T ACACAAAAAAA T AC T T AA T T T T CGA TGTGT A T A TGAGA T CAAAC T T T A - - - - - - - T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA T TGT AAC TGT ACGCGT CGA T CGGT T A T T T A T C T C T A T C T C T C T T AGGCCGG
GGT ACCA T AA T - - - - A T TGCAA TGT CA T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGT A T A TGAGA TGAACGT CAGGAA - CA T AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAA T A TGGT AC T ACA T T A TGGT ACCCC T TGA T A T CC T T CA TGGGAC - -
AAACCAGT C T T - - - - TGC T T AAAAACA T T AAAAA - - - - - T CA T T T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGCAG - - - - T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA TGCCGGC T T C T T T CA T AGCA T TGC T ACCGACCGC TGT CGGGT - -
AAACCAGT C T T - - - - TGC T T AAAAACA T T AAAAA - - - - - T CA T T T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGCAG - - - - T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA TGCCGGC T T C T T T CA T AGCA T TGC T ACCGACCGC TGT CGGGT - -
ACC T C T A TGGT - - - - A TGTGGAAA T AAGT ACAAA - - - - - T CACC T T T T T A - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T T T T AAG - T A T AA T T T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGA T T A T T T CCACCAA T T T TGAAAAC - T T T A TGAA T T T TGT CGGA T - -
A T ACC T ACGGCAAAAGT T T AAGGT TGA T T A T CA T AGT CCGC T AC T T T CCG - - - - - - - - - - - - - T ACAA T CAAA T T AA T A T ACGA T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACGT T AACC T A T C T T T T T T T AGA T T T T AAGA T A T AAACA T TGA T T - -
ACC T C T A TGGT - - - - A TGTGGAAA T AAGT ACAAA - - - - - T CACC T T T T T A - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T T T T AAG - T A T AA T T T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGA T T A T T T CCACCAA T T T TGAAAAC - T T T A TGAA T T T TGT CGGA T - -
A T ACC T ACGGCAAAAGT T T AAGGT TGA T T A T CA T AGT CCGC T AC T T T CCG - - - - - - - - - - - - - T ACAA T CAAA T T AA T A T ACGA T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACGT T AACC T A T C T T T T T T T AGA T T T T AAGA T A T AAACA T TGA T T - -
- - - - - - - - - - - - AAAA T CGAAACGT CAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T AGC - - - - - - - - - - - - - GGA T CA T T CAA T AC T T AC TGTGAAC - -
ACC T C T A TGGT - - - - A TGTGGAAA T AAGT ACAAA - - - - - T CACC T T T T T A - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T T T T AAG - T A T AA T T T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGA T T A T T T CCACCAA T T T TGAAAAC - T T T A TGAA T T T TGT CGGA T - -
TGT ACCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - GT ACC T T A T T ACGT A TGGGGGT ACGT AAC T T CGGTGA - TGT AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T ACAGT ACCA T A T T ACGT ACA TGGCGT T CGA T TGGGC T CAAACGA
T T CCC T C T T A T - - - - A T TGA T AGA TGGA TGGCAA - - - - - T T AA T T T T T AA - - - - - - - - - - - - AAAAAA T CA T CAAAACACAA T A T TGT T A T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T CCA T TGC - - - - T T T T AGA TGT AAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA TGACAGA T T C T T AAGCCAAC T CCAACGT CGT T T T T T T T T C T TGT TGAC T - -
TGT ACCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - GT ACC T T A T T ACGT A TGGGGGT ACGT AAC T T CGGTGA - TGT AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T ACAGT ACCA T A T T ACGT ACA TGGCGT T CGA T TGGGC T CAAACGA
T T CCC T C T T A T - - - - A T TGA T AGA TGGA TGGCAA - - - - - T T AA T T T T T AA - - - - - - - - - - - - AAAAAA T CA T CAAAACACAA T A T TGT T A T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T CCA T TGC - - - - T T T T AGA TGT AAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA TGACAGA T T C T T AAGCCAAC T CCAACGT CGT T T T T T T T T C T TGT TGAC T - -
ACC T CCA T TGC - - - - T T T T AGA TGT AAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - TGCAC T T ACA T A T AAAAC T AAAC T AAGAAC T T A T A T T A T T T T A T T AAGA TGACAGA T T C T T AAGCCAAC T CCAACGT CGT T T T T T T T T C T TGT TGAC T - -
AA T T CCA T ACAA - - - GT T T CGGAAAAAA T AAGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAACACAAAAGT A T CACA T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGT A TGAAAA T A T T AGCA T CA T AA T AAAC T CA T C T TGGAA - -
AA T T CCA T ACAA - - - GT T T CGGAAAAAA T AAGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAACACAAAAGT A T CACA T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGT A TGAAAA T A T T AGCA T CA T AA T AAAC T CA T C T TGGAA - -
AACCCCGAAACAAAA T T T TGAAAAAAAAAAAGAAAA T AA T T A T CC T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA T T AGAAAGT AGT CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACCCCGAAACAAAA T T T TGAAAAAAAAAAAGAAAA T AA T T A T CC T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA T T AGAAAGT AGT CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AAAAA T T T AGGGAGAGT AAAA T AA - - - A T AAAA T T T CC - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T ACAA T A TGA T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AA T T CGC T CA T T AA T T T A TGAA T AA T T AA T T T T AA T T A T TGAAAAG
- - - - - - - - - - - - AAAAA T T T AGGGAGAGT AAAA T AA - - - A T AAAA T T T CC - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T ACAA T A TGA T A T A T TGT T AGA T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AA T T CGC T CA T T AA T T T A TGAA T AA T T AA T T T T AA T T A T TGAAAAG
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TE: ltr_1_family_940.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: 3998bp; fragments: 294; full length: 1 (>=3598.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3998 bp
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TE: ltr_1_family_940.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: 4427bp; fragments: 282; full length: 0 (>=3984.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_940
 size: 3611bp; fragments: 243; full length: 1 (>=3249.9bp)
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Before TEtrimmer 3611 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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