
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1612
G - - - - - - - ACGCCA T T T T T T T T CGA - - - - - - - GA T A T - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC TGAAAAA T - - T CAA T T T A T AAA T - - - - - - - - - T AAA T T C T AGT CA T
- - - - - - - - - - - - - - T T ACA T T T - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - AC TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC TGAAACA T - - T CAA T T T A T AAA T - - - - - - - - - T AAA T T C T AGT CA T
- - - - - - - - - - GGAGT T ACGT T T T AAAAAA T A T T A T T T - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CCA T C T C T A T AACAA T AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC TGAAAAA T - - T T T A T TGA T AAA T C T T T A T T TGT AGT T T TGAGT CA -
CAAGGAA T ACCGGAACA T A TGGCAGA TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAGA T A T A T AACAA T CGACC T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T T AAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T ACCCGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGCC T - CAAAGA T T AC TG - T CACAAGAGGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAGAGA TGT - - - - AA T T T A TGACG - - - AA T T A T TGAC TGGTGC T AGA
GAAGCC T - CAAAGA T T AC TG - T CACAAGAGGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAGAGA TGT - - - - AA T T T A TGACG - - - AA T T A T TGAC TGGTGC T AGA
GAAGCC T ACAAAGA T T AC TGT T CACAAGAGGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAGAGA TGT - - - - AA T T T A TGACG - - - AA T T A T TGAC TGGTGC T AGA
- - - - - - - - T C T T AA T T T T A T T C T T AA T AAAAA - A T T AGG - - - - - T T A T A T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - AA T T AC T AAA T AC T - T AA T T AGA T TGA
- - - - - - - - - - - GTGT TGCA T TGCAA - - - - - - - T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAACAA T CGACGGCC T T AACAGT AGA T TGT T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCAGACGC - - - - - A T T CA T AGAA - - - A TGT AGT AAA T T - - - - - - - -
- - - - - CAGT T TGCAC TGT A T T ACAACCAAAGA - A T T T AGAAA - T T CC T A - - - - - AGAGA T A T A T AACAA T TGA T C T C T A T AAAAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T T AC T T AGT T T - - - - - - - - - - - - AA T T AC T AAAC TGT AAAA T T A T A T T T A
AAA T A TGT AC T AGGA TGT A T T T CAGGAAAA T A - - - - - - T AAAGT T CA T A T T A T T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAA T AGA T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AA T AA T T AAA T TGAA T C T A T T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAC T T T ACA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - AAGACA TGGGAAA T A T A T T T CGA
- - - T T CC T T C T ACGA TGT A T AC T AAAAGAAA T - - - - - - - - - - - - T T AAA T T A T T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T - - - T TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T AGT T A - - T T CA T - - A T AAA - AC T T AACAC T AAAA T T AGT A TGA
T - - C T CA T T T T CCCC T T T A T A TGGA T T AAA T A - - - - - - - - - - - - T T A T AC TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT - GA T TGT T T A T T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T CCA T T T CCAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T AC TGAC T T T TGT T T CACA T AAAA TGAA T AAA T AC T - - - - T T T A T T T T A
T T - GGCGT A T T T CA T T TGA T T T T AAAAA T T CC - AGT CAGACGACC T AAA T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T A T T T T ACA T T T A T T T CAAAA TGT A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - GA T T T AAA TGC T - - - - - - - - - AAAAC T T T CC T A T ACC - T A T C TGGC T CA T
T - - AGCAAAC T ACCC T T T A T T T TGAACAAGGA - - - - - AGAAAA T T T T T C T T A T T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT - AAAGAGA T AACAC T T C T AAGT T A TGT T T A T T T T - - - - - - AGCAAA T A T T - - - - GT AGT T T AA
T CAAC T A T T T T A T T TGAGA T T T CCGTGGAAAC - - - - - TGAACA T TGA T A T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T CGT AAAAGAGA T AACCAA T A T TGAA T T - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - AAA T A T A T A T T AA
A - - GCCACA T T CCC T TGT A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T - - - - - - - - - - - - AA T - ACCA T A T AC T - - - - - - - - - T T AA
A - - CGT A T T T T AGA T T A TGCACGAA T AGT A T C - A T T T AAAAAA T T T ACAA TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T - - T CGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CAA T T AA
A - - GCCACA T T CCC T TGT A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TG - T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T - AA T TGAA T T T A T T T CAAAGGAA - - T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AAA TGT T - - - - - - - - - - - - AA T - ACCA T A T AC T - - - - - - - - - T T - A
A - - AA TGCAACC T AC T A T A T CGA T AA TGCGC T - - - - - - GAAAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGT C T C T C T CAC T T T AGT T A T T TGGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAGT TGAC T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - AC T A T A T AA T - - - - A TGGC T CAA
T - - - - CA T T T T T AGT CA T AC T CC T AAA TGGT A - - - - - AGAAA - - - - A T A T TGT T AGGGA T A T A T AACAA T CGA T C T CCA T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T AGAGT A T - - - - - - - - - - A T AAA - AGGAGA T AAC T AACACAA T T T AA
T - - - - - A T T C T T CAA TGT A TGT AGA T TGTGT A T A T T T AGAAAA T CGA T AC TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - T AGT T A T T AACGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT AGGCGA T AGC - - - CGAGGA T CA T
T - - T T AAGT T T CA T A T C T A T C T T AA T AGT A T AC T T C T AGAAAA - - - A T A T TGT T AGAGA T A T A T AACAA T CGA T T T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAA T A T T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T TGGT - - - - - - - - A T T AA
A - - T T T A TGC T CAAAGT T A T CCAAA T AGGAA T T AGT T AGAAAA - GTGAAGTGT T AGAGA T A T A T AACAAACGA T C T C T A T AACAGT AGA T TGT T TGT T T A - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAGAAGTGAAGAA T - - - - - - - - - - - GAA T AA T AAA T AA T TGC T C T T T T A T AG
- - - A T TGT T C T AA T T T C T A T T T AGAAA T T ACGTGC T T - - - - - - - - TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAAA T T CAGAAGT - GT T T A - - - - - - AGAAACAGGA T AGTGAAA T T AGCCCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAAA T T CAGAAGT - GT T T A - - - - - - AGAAACAGGA T AGTGAAA T T AGCCCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T TGAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACAAA T T CAGAAGT - GT T T A - - - - - - AGAAACAGGA T AGTGAAA T T AGCCCAA
G - - AGT A T C T T CGGT T T AA T T T AAGT AAAGT A - - - - - - GAAG - - - T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T T AAA T T T A T T T CAAAAGGAA T T T TGT AAAAGAGA T AACA T AA T CAAGAGGTGT - - - - - - - - - ACCGA T AAGGT AA T - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1612bp; fragments: 291; full length: 0 (>=1450.8bp)
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After TEtrimmer 1612 bp
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TE: ltr_1_family_575.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1988bp; fragments: 247; full length: 0 (>=1789.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_575

 size: 2607bp; fragments: 72; full length: 1 (>=2346.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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