
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1820
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CCAA T A T AA TGT T T T T T TGCAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - T T T T
GAAAACAAGAACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T ACCACCA - TGT T C T AAC T C T AAACAGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCACA T - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGCAGA TGT T A T AAAAA T A T T AC
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T CAAAAACCGACGAAAAGCA T T T T T - CGT T ACAG - - T T T TGT TGC T ACAGGGT AA T T A T T A T T A T T A T T T
GAGGT TGGA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGAC T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T CAAAAACCGACGAAAAGCA T T T T TGT A T CACAA T A - - T T T T TGCGAAAAAG - - - - - AA T A TGA T A TGT C
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCAAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAAA T - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAAA T CAAAACCCA - - - - - - - - - T T T T CGCAGT CCA - - - - - - - - - - GAGAGACAGGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- GAA T A T AG - - - - AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT A T T T CAC TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGCA T T ACA - - - - - - - - - - GAAAGAAAAAGT T T A TGAC T A T A T T T A
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - T T T A T T T AAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T CAAAAACCGACGAAAAGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T CGT A T ACA
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CA T T AAA T CAAAAACC - ACGAAAAGCA T T T T - - CA T T ACAA T A T T T C T C TGAAAAAAAAA T T CGGT CA TGT T TGT T T
GAGGT TGAA - - - - AAAA TGTGCGAAA T AAA T AGT T T A T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T C - - - - - - - - - - T T T A T TGAAAC TGT TGTGT C T C T CAA T AAA T CAAAAACCGACGAAAAGCA T T T T T - CGT T ACA - - - - - T T T T A T T AAGT AAA - - - - T AAAAGCA TGA T T C
GAAAACAAGAACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA - TGT T C T AAC T C T AAACAGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC TGC T T - - - - - - - TGT T T TGGA T AGACAGA T T T T - CAAGAGCC T AGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CCGAAA TGT AACA T T C T CC TGT AAACAAACC - - - - AAA TGGAAGCGT
GAAACCAAGAACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T ACCACCA - TGT T C T AAC T C T AAACAGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAACCAAGAACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T ACCACCA - TGT T C T AAC T C T AAACAGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T A T TGAAAAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T - - - - - - - - A T A - - - - - - TGAGAACCA TGT T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGC - - T A T T A T AAAAAA T C
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TE: ltr_1_family_885.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1820bp; fragments: 171; full length: 0 (>=1638bp)
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 size: 2100bp; fragments: 116; full length: 0 (>=1890bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_885

 size: 1621bp; fragments: 150; full length: 1 (>=1458.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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