
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4632
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T T A T AAA T T AAAAAGT T T TGGT AA TGT T CA T T A T T C T T CAAGT T A TGTGAAGT AA T AAGT - - - - - ACCGGA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - A T TGT T T C - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T T AAA T AAAACGAGT T A T AAAA T - - - - - - C T A T A TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - AAA T A T C T C T AA T - - - AC T T - - T A T A T T T T ACAC TGAAAAAA T T A T CAAAC - - - - - - - - - - - T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T TGAA T A T T T AAAGA T T C T T - GT T T AAAGT T T A TGA T T A TGAA T TGC T T A TGT AACC T C T T T A T AA - T T AAGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T T T A T T T A T T AAA T T TGT T AA - - - - - - - - - - T T AGT T T A TGAA T T AC T T A TGA T A TGA TGT T A T AAA T A T AAACGC
T A T T C TGA TGAAAA T CAA T ACGA T CAAAA T AA TGAA T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCC T A T T T CC TGAAA T T A TGACAACAGT AACA - - - - - ACAAAA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T T A T AAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGC T T A T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T T
T A T T C TGA TGAAAA T CAA T ACGA T CAAAA T AACGAA T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - TGT T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGCAAA
T A T T C TGA TGAAAA T CAA T ACGA T CAAAA T AACGAA T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T T A T C TGC T AAAA T T T ACCCACC T A T T A T T - - - - - T CAAAA TGAA
T A T T C TGA TGAAAA T CAA T ACGA T CAAAA T AACGAA T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C T T T A T A T T A TGAAAAA T AAACAA T AA T AA T T - - - - - A T AAGACAGT
T A T T C TGA TGAAAA T CAA T ACGA T CAAAA T AACGAA T A T T T CGAAACCGAAAA T T - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T A T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TG - T A T A T T T CAGA T TGT AAAAA TGA T AAAA T - - - - - - T C T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T T T A T T AA T T - - A T A T T T T C - - T T AAGT T T T T T T CA T T T T T T A T T A T TGACAA - - - - - - - - GA T AA - - GT ACAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T T AA T T T A T T AAA T A T T T T T AG - T AAGT T T T T C T T T T T CC T CGT CGT T T AAGTGA T T AGT T T ACAAA T T CGGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T CC T T T T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGTGT AAGTGA T T T AA T T T T T T AA T T AAA T A T T T T T AGT T AAAA T T T T CA T T CCAA T AA T AA T T T ACGAGA T AA T T T T A T AA - - - - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T CGT CGT T CAAGTGA T T T AA T T - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGA T T AGC T - - - - - - CC T AA TGGT
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 size: 4632bp; fragments: 189; full length: 19 (>=4168.8bp)
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TE: ltr_1_family_994.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 4789bp; fragments: 185; full length: 19 (>=4310.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_994

 size: 7180bp; fragments: 1322; full length: 1 (>=6462bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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