
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5014
T AA T A T T CC T C T T AAAC T T A T A T T - - - - - - - C T TGT TGGT A T TGACAAGT TGT AACGCCC T C T AC TGT T AAA T T C T CCC T A TGGA TGT A T C T C T ACAC T C - - - - - - - - - - GAA TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T ACA T T C T A T T T AGGA T CAACA T AGGGGT TGAAA TGG - - T TGA T CA T C T T C T
GAA T - - T C TGC T AAAGA T TGAAAAGT AAA TGA T CA T T ACCA T TGACAGGT TGT AACGCCC T C T AC TGT T AAA T T C T ACC T A TGGA TGTGT C T C T ACAC T C - - - - - - - - - - GA T TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T AGTGT T AA T T TGT T AGCAAC T TGCGGCCA T AAGAGGAA T AAGT TGT AGAA T
A T AAA T C T TGA T AA T CAGT CCAC TGTGAC TGT T T A T AGGT A T AGA T A - - T TGT AACGCCC T C T AC TGT T AAA T T C T ACC T A TGGA TGT A T C T C T ACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGGGAA T T T AAGGT T CCAAAAGGAGAGGA T T AGAAAA T
A TGCAC TGCAA T T A TGCAACCAGT AA T ACAGT T T AGCGC T A T TGACAA - T TGT AACGCCC T C T AC TGT T AAA T T C T ACC T A TGGA TGT A T C T C T ACAC T C - - - - - - - - - - GA T TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T AA T A T T CC T T TGA TGT T TGT CGA T TGT AAC - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T T
A T C - - - - T AAACAAAAA T CACAA T CAGA T T A T T T A T T AA T A - - - A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T AC T TGT T A T T - CC TGT CAGAA T ACGGCAC T ACAAG - AGT T T AGCGT T TGA T
GAA T A T CCCA T T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T AAGAAGT A T T T AAAA T AAA T A T A T AGA T AGAAAAA T AGT AAA T AAAA T A T T
C TGT - - - T T AA T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AACGCCC T C T AC TGT T AAC T T C T ACC T A TGGA TGT A T C T C T ACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T - - - - - - T T T T TGTGT T AA T AAA T T A T A T AACAAACCC TGTGT T A T AGT A T T T A T T T A T AACAAAA T T AGGAGC T T - - - - - - - - T T T T C T A T A T T A T
- - - - - - TGGAA T AAAAGAGAAAGTGACGT CCA T T AGAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - CGA T CAAAGGGTGCAA TGGT AACGT T CGT C T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGTGT T A T T T T TGTGT T AA T AAA T T A TGT AACAAAC T C TGTGT T A T AA T A TGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGGAGCAA T T CA T T AGGT
AAAA T T CCC T C T CGGGGGTGAA T T T AAAAAAA T C T T T CACA T T CAAGAAC T T T AACGCCC T C T AC TGT TGAA T T C T ACC T A TGAC T A T AAC T T T TGACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_652.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5014bp; fragments: 47; full length: 0 (>=4512.6bp)
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TE: ltr_1_family_652.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 5418bp; fragments: 44; full length: 1 (>=4876.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_652
 size: 4793bp; fragments: 37; full length: 4 (>=4313.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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