
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4761
AAAA T AC T AAA T T AAGT ACAAA T CACCA T T T T TGT - GAGGAA TGT - - T A - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACACC T TGGT C T T T AA T CCGT - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAAAA T T - - - - - - - T A T A T T T A T T T TGT T AGCGT T AAAAC - - - - T T A T T TGA
GA T ACA T A - - - - - - - T T T CA T T T C T C TGA T T T T - - - AAGT A T T A T - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACACC T TGGT C T T T AA T CCGT - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - T T AA T T TGT T TGC T AA T T ACAAA T A T T - - -
GAACCA T T AAA T T T AACC TGGT T T AACC T T T A T A T T ACA T CA T AC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACA T AC T T A T T T CAC - - - - T T T A T TGGA T T AGT T ACAAA T T - - GA T T A T T T T -
GT AA T A T - - - - - T T AACCCAA T T T ACAGA T T T TGCGAAGT AC T A T AA T AGTGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACACC T TGGT C T T T AA T CCGT - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAGAAG - - - - - - - - - - - - T T T - T T ACACCGCCC T T AGA T T - - - - T AAGT - - A
GAGGAA T AA - A T TGT T T CCAA T T T T CC T A T T T CAC - AAGCAA T A T - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACACC T TGGT C T T T AA T CCGT - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAAA T A T A T T T T AC T A T A T T T A T T AAAGT AA T CA T AAA T T ACAGT AA T T T T A
AACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGT - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACACC T TGGT C T T T AA T CCGT - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGT T T T T A T CAA T T ACAA T T A T T - - -
- AGA T A T TGAA T T T A T TGT AA T T CGT T A T T T T - - - - - - GTGT TGCA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T CAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- AGA T A T TGAA T T T A T TGT AA T T CGT T A T T T T - - - - - - GTGT TGCA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T A T T T A T A T T T T AGGA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T C T C - - - - T C T AC TGT T T AGCGCCGAAGT T - - - - - - - - - - - A
- AGGT T T T AA - - T T AA TGC TGT T T T T TGA T T - - - - - - - - TGT T A T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAGT T T C - - - - - - - T T TG - - - - T T T T T T T AGC T CC - - - - - GCAA T T AA T T T A
GAAAAA T T AGT T T AAAAGT A T T T T A TGA T T T T CA T T AAACGT AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T ACCA T C T CA T T CA T T TGC T T T T T T C T A T T T T - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - C T AA T T T CACCC T CGAA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAAAAA T - - - - - - - T T T A - - - - C T A T AGCAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T TGC T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAAGCACAAAACCCAACAAAGCCA T T T CAC T T T A T T CAC T A TGTGGA T CC T AAA T AA T AAC T A T AGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACA - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - T T A TGT T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAGGAA T - - - - - - - A T T A - - - - T T A T C T CAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_1016.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4761bp; fragments: 98; full length: 0 (>=4284.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4761 bp
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TE: ltr_1_family_1016.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5066bp; fragments: 55; full length: 0 (>=4559.4bp)
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TE: ltr_1_family_1016
 size: 4135bp; fragments: 49; full length: 6 (>=3721.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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