
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7470
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAAA T T A T C T AC T AA T T T T C T T AAA T A T T A T A T AA T T A T T T C T AAA T A TGGT AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T AAC T C T T T T T AAA T AAAGCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT A T TGT T TGGGGA T C T C T T T AAGCA T T ACA T A T T T A T T - - - - AA T AAAACGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T AA T T T T A T T ACAAA T AAA T T T AGGAAA T T A T T TGACGT T T T A T C T AA T AAGTGT CGAA T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T AA T T T T A T T ACAAA T AAA T T T AGGAAA T T T T T T AAGGT T T T A T - - AA T AAA TGT AGAA T AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T AA T T T AGT T ACAAA TGGAC T CA TGAAA T T A T T CGAC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAA T AA T T T ACGAA T T T T T T T AAA T A T T A T A T AA T T A T T T C T AAA T AAAGCAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAA T AA T T T ACGAA T T T T T T T AAA T A T T A T A T AA T T A T T T C T AAA T AAAGCAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGTGA TGGA T AAC
A T AAA T AA T T T ACGAA T T A T T T T AAA T A T T A T T TGA T T ACCACCACGT AAAG - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T A T AA T T T T A T CACAGTGAAA T C T CGAAA T T T AA T TGACGT T T TGT C T AC T A TGTGT CGA T TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T AA T T T T A T T ACAAA T AAA T T T AGGAAA T T A T T TGACGT T T T A T C T AA T AAGTGT CGAA T AAC
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TE: ltr_1_family_243.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7470bp; fragments: 32; full length: 0 (>=6723bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7470 bp
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TE: ltr_1_family_243.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 7763bp; fragments: 32; full length: 0 (>=6986.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_243

 size: 249bp; fragments: 16; full length: 16 (>=224.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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