
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5828
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T AAAAAAA T AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGC T AGC T CAGA T AACA T T - ACCA T AGTGACCAAGT CCC
T AAAA T TGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - TGC T T CAAAAAGAGT T ACA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAC T TGAC TGT CAA T T T CGCGCCGA TGT CGAAAAA T T TGT T T T CGGT T CGGT AC T AAAGA T CGT T A T T A T TGGT C TGACAGA T AAA TGGGGA T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGGT AA T T - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T AAAAAAA T AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGC T AGC T CAGA T AACA T T - ACCA T AGTGACCAAGT CCC
T AAAGT T TGCAGT C T A T T T CGGGC T T C TGT T T T CA TGT T AA T TGT T T TGCCAA T A T T AAA T A T TGT T A T T A T T AGT C TGAAAGA T AAA TGT ACA T AC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AACAACCCGT T A T C T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA TGAAAAAAGT AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGCGGGT CAAAA T A T T T T T - - T TGT AGTGACCAAGT CCC
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AACAACCCGT T A T C T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA TGAAAAAAGT AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGCGGGT CAAAA T A T T T T T - - T TGT AGTGACCAAGT CCC
T AAACCGGAC TGT CAAAGT CGCGT CGA TGT CGACAA T TGAA T TGT TGACGCGGT T C T TGAGA T CGT T A T T A T TGGTGCGACAAGT AAGAAGGGA T A T ACG - - - - - - - - - - ACCAC T AAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAAAAAA T T C T - AAAGT AA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T AAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAAAAAA T T C T - AAAGT AA - - - - - - - - - - - -
TGAAC T TGAC TGT CAA T T T CGCGCCGA TGT CAAAAAA T T TGT T T T CGGT T CGGT AC T AAAGA T CGT T A T T A T TGGT C TGACAGA T AAA TGGGGA T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGT C T A - - - - - A T T T T T AACGTGA - - - - - - - - - - T C
TGAAC T TGAC TGT CAA T T T CGCGCCGA TGT CAAAAAA T T TGT T T T CGGT T CGGT AC T AAAGA T CGT T A T T A T TGGT C TGACAGA T AAA TGGGGA T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAC T CG - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGC T CA T CGA TGCA T C T T CGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - AC TGT CA - - - - - - TGCCGA TGT CAAA T A T T AA T T TGT CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAC T - - - - - - GT AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGT TGGC T AGAGTGA T T T T T A T CA T AA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAC T - - - - - - GT AA TGT AGT T A T T A T A T AAA T T AA T T A T T T T T T C T CACGT TGGC T AGAGTGA T T T T T A T CA T AA - - - - - - - - - - - -
TGACC T T TGCCGCCA T T T T CGCAA TGA TGC T AC T A T ACACGC T C T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGGAACGT CCGAA T A - -
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TE: ltr_1_family_19.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: 5828bp; fragments: 75; full length: 0 (>=5245.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5828 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_19.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: 7013bp; fragments: 75; full length: 0 (>=6311.7bp)
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TE: ltr_1_family_19
 size: 267bp; fragments: 32; full length: 18 (>=240.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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