
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5773
- AC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AAGAC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AAGAC T CGT AACCAAA T AGT CAAAAGAC T CGT A T CCA T AGT CAAGAC T CGT ACC - - - - - - - - - - GT AA T A T T CAAAAAACGT A T A T A T A T AAA T A T T AA T A T AAA T AA T AAAC T CGT AACC T CCAA - - A TGT CAGC T C TGTGACAAAAC - ACAACAC T AC T ACA
- AC T CGT A T CC T AGT AGT CAA T AAGAC T CGT AACC T - - T AGT CAA - - - GAC T CGT A T CC T AA T AGT CAAA T ACC T TGT AACC T T AGT CAAGAC T CGT ACC - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T T C - C TGA T AA T ACCGGGT A T T T AC T A TGCGGAAA T ACC T T T T A T A
T A T T CGCA T CC T AA T AAGC T T AAA T AC T CGCA T CC T AA T AAGC T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - GCAA T A T CC T A T AAACGCA T A T AAAA T AA T AGAAA T A T AAAGCCAAAAC T CGCAACC T CCAA - - A TGT CAGC T C TGTGACAAAACAACAACAC T AC T T T A
- AC T CGCA T CA T AA T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CAGGC T T CCGAAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - -
- AC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AAGAC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AAGAC T CGT AACCAAA T AGT CAAAAGAC T CGCA T CCA T AGT CAAGAC T CGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T C - CCAA - - AAA T CAG - - - - - - - - T AAAGC - T CA T TGGGA T T ACA
AA T TGAAAGAAAAGT CAC T AACCACAAACC T AA T A T AGAAC TGGT T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AACAC T CGT A T CC T AA T AGT CAA T AAGAC T CGT A T CCAAA T AGT CAAAAGAC T CGT A T CC T T AGT CAAGAC T CGT ACC - - - - - - - - - - A T AACA T T CAGAGAAAGT A T A TGT AAAAA T A T T AAAA T AAA T AA T AAAC T AA T AAA T T A T T A T AA T ACAAAA T A T A TGC T A T AAAAA TGTGT T T A T T AAA
AAC T CGAAGGCAGGACGT CACAAGAGGT T T T C T T CC TGTGGT CAAACGACCCCGT TGGC T T ACAGT CAAACGAC T TGCAAC T A T AGT CAAGAC T CGT ACC - - - - - - - - - - GT AA T A T T CAAAAAACGT AAA T A T AAAAA T A T T AA T A T AAA T AA T AAAC T CGT A T CC T CCAA - - A TGT CAGC T C TGTGACAAAACAACAACAC T AC T ACA
AAC T CGAAGGCAGGACGT CACAAGAGGT T T T C T T ACCGTGGT CAAACGACCCCGT TGGC T T ACAGT CAAACGAC T TGCAAC T A T AGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T C T TGAAAAAAC T TGTGT A T AAA T A T A T T A T T A T A T T T AA T AAA T T - - - - - - - - T T AA T AGT T T T AGA T T T A T AA T A T AA T A T TGAAAAGGT T AAA
AAC T CGAAGGCAGGACGT CACAAGAGGT T T T C T T ACCGTGGT CAAACGACCCCGT TGGC T T ACAGT CAAACGAC T TGCAAC T A T AGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T T T AGT A T TGT T TGT T T TGT A T T AACACAA T AAC T CGA T T ACA
AAC T CAAAC T T A TGT T C T T AACAGGACAC T C T A T A T A T T A T T T T T T - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_420.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 5773bp; fragments: 6585; full length: 0 (>=5195.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5773 bp
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TE: ltr_1_family_420.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6245bp; fragments: 5437; full length: 0 (>=5620.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_420

 size: 3983bp; fragments: 399; full length: 0 (>=3584.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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