
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4533
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGGAGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGGGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T TGCAAGAC T AGT CAAGT T T AAA T ACAGT CC T CCCAGCCA T ACAA T AAAA T T CAAAA T T AA T C T C T AA T
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGGAGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGGGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T TGCAAGACGAGT CAAGT T T AAA T ACAGT CC T CCCAGCCA T ACAA T AAAA T T T T AAAC T AA T T C T T AA T
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGT AGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGGGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T TGCAAGACGAGT CAAGT T T AAA T ACAGT CC T CCCAGCCACACAA TGAGA T T T TGAC T CAGT T T T T AGT
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGGAGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGGGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGGAGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGTGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AGT ACC T T T T T T T CC T T CAG - - - - - - A T CAGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGCAC TGT T CC TGC T T CAC T C TGA T TGC T T CGTGT T T CGCCGGAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T TGCAAGACGAGT CAAGT T T AAA T ACAGT CC T CCCAGCCA T ACAACAAAA T T T T AAA T T AA T T T T T AA T
GCAACAGTGTGCCGAGC T CGC T T T T A T CC T T CCGCGACGCGACAGTGCGCAACGAGGAGAGAAGCGGGGCACGGAAAAGGT T C TGCGCGGGT TGA T T TGC - - - - - - - - - - A T AAA T C T T T TGCAAGACGAGT CAAGT T T AAA T ACAGT CC T CCCAGCCA T ACA T T AAAA TGT T AAA T T AA T T T T AAA T
GCAACA T CGT T C TGAGACC T C T T A T T CC T A T T TGCAAAC T T T CAGT A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_735.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: 4533bp; fragments: 169; full length: 1 (>=4079.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4533 bp
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TE: ltr_1_family_735.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 4717bp; fragments: 170; full length: 1 (>=4245.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_735
 size: 4437bp; fragments: 143; full length: 3 (>=3993.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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