
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6021
T T AG - - - - - - T T T T AA T AAAA T - - - - - CAAAAAA - - - C T AA T TGCA T A T T TGT AAAA T CGC T T T T T T C TGGGAC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - GT A T AGGGAC T T CCCCGGACGCAA T C TGCGC T AAACAGAC T CGCA T CC T AA T AGT CA T AAAGAC T CGT A T CCAAA T AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
GA T A T T T A T TGT TGGAGAACAAACGAC T AA T AAAA T T CCGACAACAGC T A - - - - - - - - - CA T TGT T ACCA TGGA T T ACGAAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T AAAGAGGC T ACA T ACAGA T A TGT CC T AGC T C T C T T AC T AAA T ACA
A T A T T T T - - - C T T ACA T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T T CGCAAA TGT AAAA T CGC T T A T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - GT A T AGGGGC T T CCCCGGACGCAA T C TGCGC T AAACAGA T T CGCA T CCCAA T AGT CAAAAAGAC T CGCA T CCCAA T AAGC T T AAA T AC T CACAAAA T T AA
A T AA - - - - - - T A T AAA T AAAACA T A TGGAA TGAG - - - C TGA T A T TGT T TGTGT AAAA T CGC T T T T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AA T AAAAAA T CCCACGAAC T T AAACAAAAGC T A T T AC T - - - T A T A
T T AA T A T T A T T T T A TGA T A T A T AACA - - - - - - - - - - T A T T T T A T CCA T T T TGT AAAA T CGC T T T T C - - TGGGGC T T AC T CAACCGGGCC T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T T T T AA T T T CAAAA T A TGT AAAA - AAACAAAAA - - T TGT AACA T T TGTGT AAAA T ACC T T T T T T C TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T T T AA T T T CAAAAAAGGT AAAAAAAACC T AC T AACGGGAAA T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGCGAACAGGT A T T AAAAAGT CGT A T T T T A TGGCAACAGAAAAACA T A
GT C T T T T AAGT T T T CGA T A T T T TGAGAAAGCCCGA T T T T T A T A T T T AAA T TGT AAAA T CGC T T A T A T C TGGGAC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - GT A T AGGGGC T T CCCCGGACGCAA T C TGCGC T AAACAGA T T CGCA T CCCAA T AGCCAC T AAGAC T CGT A T CCAAA T AGT CAA T AACAC T CGT AAAAAA T A
- - - - - - - - - - T T TGAAA T AAACAAGAAAAG - - - - - - - - - AGT CGT A T T A T TGT AAAA T ACC T T T T T T C T AGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - GT A T AGGGGC T T CCCCGGACGCAA T C TGCGC T AAACAGA T T CGCA T CCCAAAGC T AA T TGGGT AGC T CAC T A T CCCAACGCCGCA T CGT CAA T AAACA T T
- - - - - - - - - - CC TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AAAA T - CAC T A T T T T TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGAA TGAAGAGC TGCGAACAAAAACCGCAGCA T TGTGA T T T TGCACC
GT AA TGT AA T T T T AAAAAAA T T AAGAAAAGT T AA - - - T T AA T CAACC T T T TGT AAAA T - CAC T A T T T T TGGGGC T T AC T CAACCGGGT C T CACAA TGCAA - - - - - - - - - - GT A T AGGGGC T T CCCCGGACGCAA T C TGCGC T AAACAGA T T CGCA T CCCAAGGC T AA T TGGGT AGC T CAC T A T CCCAACGCCGCA T CGT CAA T AAACA T T
- - - - - - - - - - T T TGACAAA T A T AGGAAGAC T TGAA T - CCGGT CGCGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT AACGAAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_928.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: 6021bp; fragments: 10688; full length: 0 (>=5418.9bp)
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After TEtrimmer 6021 bp
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TE: ltr_1_family_928.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6470bp; fragments: 8474; full length: 0 (>=5823bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_928
 size: 4060bp; fragments: 353; full length: 0 (>=3654bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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