
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5234
AAA T TGA T A T T T AAAA T T A T T AGGAGAGGT T A T T AAAAC T A T TGA T T T A T TGT T TGGCCAAA T C T T AA T T T T AA T T T TGCGCGCGAAACCGT AGCGGAAG - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAAGGTGTGTGA T T AA T T AGAAA T T ACAGT CCCAACAGT TGA T A TGT T T CA - - - - T C T ACA T C T AAAGCACGGAAGGC T T C TGGT
T T A T T AA T A T T T AAAA T T A T T AGGAGAGA T T AA T AAAAC T A T TGA T T T A T TGT T TGGCCAAA T C T T AA T T T T AA T T T TGCGCGCGAAACCGT AGCGGAAG - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAAGGTGTGTGA T T AAGT AGAAA T T ACAGT CCCAACAA T T AA TGGC T T T CAACAC T CCA T A T CCA T AAA - T AGT TGGCCCACAC T
T T A T T AA T A T T T AAAA T T A T T AGGAGAGA T T AA T AAAAC T A T TGA T T T A T TGT T TGGCCAAA T C T T AA T T T T AA T T T TGCGCGCGAAACCGT AGCGGAAG - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAAGGTGTGTGA T T AAGT AGAAA T T ACAGT CCCAACAA T T AA TGGC T T T CAACAC T CCA T A T CCA T AAAA T AGT TGGCCCACAC T
T T A T T AA T A T T T AGAA T TGT T AGGAGAGA T T CA T AAAAC T AC T AA T T T AC TGT T TGGCCAAA T C T T AA T T T T AA T T T AGCGCGCGAAACCGT AGCGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAGGGTGTGTGA T T AA T T AGAAA T T ACAGT CCCAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA T T T T AGGCAC TGACAGCA TGCGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAAGC TGGGTGA T T AA T T AGAAA T T - CAGT CCCAACAG - - - - - GT T T C T T CC T AAC T AGCA T T CCCAA TGCA T T T AGCCGAGAC T
T TGCGACGA T C T AAAA T T A T T TGTGT CGAGT AACAA T T T T A T CGCCC T A T TGT T TGGCCAAA T C T T AA T T T T AA T T T TGCGCGCGAAACCGT AGCGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T CAA T A T AAAAAAGGTGTGTGA T AAAGT AGAAA T T ACAGT CC T AACAA T T AA T TGT T T A T AACACGTGGCA T AAAGGT AACGGGTGAC T T CCGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T CAA T AGAAAAAAGGTGTGTGA T AAAGT AGAAA T T ACAGT CC T AACAA T T AA T TGT T T A T AACACGTGGCA T T AAGGT AACGGGTGAC T T CCGT T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T AAA T AGAAAAAAGGTGTGTGA T T AAGT AGAAA T T ACAGT CCCAACAA T T AA TGGC T T T CAACAC T CCA T A T CCA T AAAA T AGT TGGCCCACAC T
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TE: ltr_1_family_541.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 5234bp; fragments: 110; full length: 0 (>=4710.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5234 bp
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TE: ltr_1_family_541.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa
 size: 5573bp; fragments: 100; full length: 0 (>=5015.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_541
 size: 5562bp; fragments: 50; full length: 11 (>=5005.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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