
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3630
T AAA T A T A T AAAGT T A T C T C T TGT A TGT AAAAAAAGCAAAAA T A TGACAAAA T CA T T T T T T T T T A T AAA T AA T CA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A - - - - ACAAGGCAAACAC T T C T T T T AGC T CA T CCAACGT T TGGGAGA TGCC T T AGG
T AAACA TGT AAAGT - - T T TGT T A T T TGT AAAAAAAA T AAAAAGA T AACAAAAC T - T T T T T T - T T A T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T - - - A TGGT T CAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA TGAAACGC T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T AA TGGT A T T A T T A T A T AAC T TGGT AA T A T T TGAGGGGT T T T CA T C T CGT TGGCAAA
T AAACA T A T AAAGT T C T T T C T T A T T TGCAAAAAAAA T AGAAAGA T AACAAAGC T A T T T T T T C T T A T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A - - - - - - - - - - - - - A T AAC T T T A T T T T T T T A T CAGGA T A T T AACGCAGT - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T - - - A T CC TGT A T A TGA T T T T T T T A T A T T A T T CGGGC TGT CA TGAGC T TGT AAAA
TGAGCA T A TGGAGT T C T T T C T T A - - - - - AAAAAA - - T AAAAAGA T AACAAAAC T A - - - - T T T T T ACAA T T AAGAA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T - - - AGT CAGT A TGCAA T CGA T CGT CA T T T CCCAGCC - - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - AC T T CC T T CCCA T T TGT AAAAAAAA T AAGAAGA T AACAAAAC T T T TGT T T T T T A T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T AA - - - AC T AGT T CA T CGT TGC TGA T CCC T CCCGT A - - - - T TGA TGAAGCCG - CA T A
CAGACA T AGAAGGT T C T T CC T T A T T TGT AAGAGA T A T AAAA TGA - - - - - AAAC T AC T T C T T T CCGT A T ACAA T AA - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGAA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T AGGA T T T AACAA T T AA T CGT AA T T T A T A T T A T AC T T C T T AAGAAA T T TGT T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T AGGA T CGT A TGAA T AA T T T C TGA T C T T CC T AGGAGT T T T T A T C T AACAGT T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T CAC T T T T T TGCAAGCGGA T T ACACA T TGGCCCC TGAC T A T AGGA T CGT A TGAA T AA T T T C TGA T C T T CC T AGGAGT T T T T A T C T AACAGT T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T CAC T T T T T TGCAAGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_570.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: 3630bp; fragments: 132; full length: 7 (>=3267bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3630 bp
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TE: ltr_1_family_570.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: 3885bp; fragments: 132; full length: 0 (>=3496.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_570

 size: 4006bp; fragments: 2759; full length: 1 (>=3605.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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