
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6050
GA T AACA T T A T A T T A T A T C T ACAAC T T T T A T C TGAA - - - - - - - - AAC T T CAAAA T T TGT AAA T T T T T AC T AC T TGAA TGC T AAAAA T C T AA T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T A T AA T AAA T T AACAA T AC T AAA T AGAAC T AAGT T AA TGT A T T T C T T A T AAAGT CGA
- - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC T AA T T AAA - - - GAAAACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGAAA TGCGT T AGAGT T A T AAC T T AAAAAGGGGAAA T CAAAA T A T T T AAGGT T T A T AGA T T T T T AC T A T T TGAAAGCAGAAACACAAAGTGT T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACAAAAAAAAA T T T AAA T AGT AAA T AGAA T T AA TGT AA TGT A T A T A T T A T AAA T T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T AA T A T AAAA T T AAAA TGGCAAA T AGAA T AAA T T TGA TGT A T A TGT TGT AAAGT T AA
T AC T AAA T TGT A T T T TGGT T A T AAA T A T AAAA TGGAACA TGCAA T T A T T A T AAA T T T A T AAA T T T T T AGT A T TGGA T TGCAAAAGA T A T AA T AA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T AAAA T AAAA T T AAAAAAGTGAA T AGAA T T AC T T T AA T A T A T A T A - - - - - - - GT TGA
AA T AAAA T TGT A T T A T AA TGAA T AA T T T AGA T AAAACAA TGA T AA T A T T T AAAA T T T ACAAAC T CA T AC T C T T T CAA TGCAAAAAA T C TGGT T A T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CA T T T AAA TGAAA T T AAAA T AGT AAGTGGAA T T AA T T T AACGTGT AAAGT A - - - - GC TGA
A T T - - - - - - - - - - - AAA T T CCAAA T T T AAAAAAAAAAAA TGAAAA T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - AAAA T AGT A T T A T AA T T AA T A T T TGGGCGGAAA - - - - - - - - GT A T T T AAAA T C T A T AAA T T T T TGC T A T T TGAA TGT AAAAAA T C T AA T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 6050bp; fragments: 726; full length: 0 (>=5445bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6050 bp
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TE: ltr_1_family_307.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 7131bp; fragments: 721; full length: 0 (>=6417.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_307

 size: 275bp; fragments: 96; full length: 87 (>=247.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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