
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4708
T T A TGGTGGC - - - - - - - - ACGGACCAAA T CAAC T T T T AA T AGA T AACAGT AA T TGGAAACC T T T TGAA T A T AAGCAAA T AAAA TGAACAACAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T A T C T - - - T AA T C T CGT T TGCAAA T T A - GT T T TGA T TGT CCCCGA -
- - - - - - - - - - T AACGGT A T CA TGC T A TGT AACC T A T T T A T ACACACAGAAAC T T AAA T A T T T T T T AGA T T T AAACC - A T T AGA T T AACAA T A T AACA T T T - - - - - - - - - - AGGA T AGAA T T T AAA T AA T A T T T T A T CAA T T AA T CAAC T AAAAA T AAA T AGA T A TGT T C T TGA T CC T AA T T T TGT AAAAA T TGAGC T ACA TGGC T ACAGT
CAA T T - - - - - AAAAAGCAAAGT ACCGC T CGT T CAA T A TGAACACCA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T AGAA T T T AAA T AA T A T T T T A T CAA T T AA T CAAC T AAAAA T AAA T AGA T A TGT T C T TGA T CC T AA T T T TGT AAAAA T TGAGC T ACA TGGC T ACAGT
T T A TGGTGGC - - - - - - - - ACGGACCAAA T CAAC T T T T AA T AGA T AACAGT AA T TGGAAACC T T T TGAA T A T AAGCAAA T AAAA TGAACAACAAAACAA T A - - - - - - - - - - AAAAA TGAC T T T AA T T AAAA T T C T A T T AA T ACAAAGAA T T AAA T CGAAGT T A T A T T ACCA T AGAACACC T T T TGA T T T T T AGGAC T T CAAC TGT T AGG - -
T T A T T T T - - - AAACA T T AAGACA T T T T AAGAA TGT T T T A - - - - - AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T AGAA T T T AAA T AA T A T T T T A T CAA T T AA T CAAC T AAAAA T AAA T AGA T A TGT T C T TGA T CC T AA T T T TGT AAAAA T TGAGC T ACA TGGC T ACAGT
T T A TGGTGGC - - - - - - - - ACGGACCAAA T CAAC T T T T AA T AGA T AACAGT AA T TGGAAACC T T T TGAA T A T AAGCAAA T AAAA TGAACAACAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACGT C T A TGAGA T T T T T T T CGCAAAAAAAGA TGT TGAAAA T CGTGAA
T CA T AA TGT CAA T AGT T CA T C T T CGA T A T C TGC T AC T AA T - - - - AC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGGCCA T TGT CAC T AGGGGGGGCAACGGCAAGCACGGGT CCGCGT T
T T A T CA T TGAAAAGT A TGA TGC T C T T CAAAA T T CC T T T AGGA T C - GAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT CCACACC
- - - - - - - - - - - - AAGGCAA T A T AC T T CAA T A T CC T T CAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA TGAA T CACAAAAGAACA - - - - - - - - - - AGGA T AGAA T T T AAA T AA T A T T T T A T CAA T T AA T CAAC T AAAAA T AAA T AGA T A TGT T C T TGA T CC T AA T T T TGT AAAAA T TGAGC T ACA TGGC T ACAGT
T T A TGGTGGC - - - - - - - - ACGGACCAAA T CAAC T T T T AA T AGA T AACAGT AA T TGGAAACC T T T TGAA T A T AAGCAAA T AAAA TGAACAACAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T T T T A T T AA T CACAA T T T T A T CA T A T AAGG -
AAA T AACGCAAAACGAAAACAAGTGAAA T CAACGACGAAC T TGGA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACGCAGC TGACCCACA T T T TGTGGA - - - - - - - - - - - - - - - T CGT TGT
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TE: ltr_1_family_10.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 4708bp; fragments: 39; full length: 0 (>=4237.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4708 bp
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TE: ltr_1_family_10.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5664bp; fragments: 18; full length: 0 (>=5097.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_10
 size: 183bp; fragments: 15; full length: 13 (>=164.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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