
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5951
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAAA T T T AAA T A T ACAAAA T T T AA T T T AAAA T T AC TGAC T T T TG - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CGC T CCA T TGAAGCAGGTGT ACCCCGGCGCAGT T C T C T CGCCAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T CC T T CA T T A T T CGAGA T T T CGC TGACA T AGC TGGC T C T C TGAGACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T CC T T CA T T A T T CGAGA T T T CGC TGACA T AGC TGGC T C T C TGAGACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAACAC
T CC T T AA T A T C T A T CAAGT T A TGT T A T AAA T T T AA T T T CAAAAAA T T T AA T T T AAAA T C T CCAA T T T T AG - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CCC TGT T T T AAAA T AGACA T T T T T C - GCACAAA TGT CGGGT T AAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T C - A TGACGA T TGAA T T AAA T AAAAACAA T AAA T A T AAAAAAA T AGA T T T AAAA T T T T CGAC T T A TG - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T CGC T CC T T T T T AGA T CA T T TGC T T T CACAC T A T CCC T TGGTGAGCAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T CGC T CC T T T T T AGA T CA T T TGC T T T CACAC T A T CCC T TGGTGAGCAG
AAC T CAGAA T T T ACCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAG - - GT T T T T T CAA T AGCA T T T C T T C T T CCA T AAA T A T T A T AAC T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAG - - GT T T T T T CAA T AGCA T T T C T T C T T CCA T AAA T A T T A T AAC T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - CC T T A T T TGGCAG - - - - - - - - - - - - CA T AGC T A T T CCAAA T AAGGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CGC T CCA T TGAAGCAGGTGT ACCCCGGCGCAGT T C T C T CGCCAACCC
T AC T CAA T A T C T A T CAAGT T AAA T AAAAAA T T T AAA T A T AAAAAA T T T AA T T T AAAA T T T CCGAC T T T TG - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CGC T CCA T TGAAGCAGGTGT ACCCCGGCGCAGT T C T C T CGCCAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T AGT AAC T T T T CAAAA TGT C T AA T CAAAAAGT AC T TGGAAGAAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACAGT T AGT AAC T T T T CAAAA TGT C T AA T CAAAAAGT AC T TGGAAGAAAA T T A
T AC T CAA T A T C T A T CAAGT T AAA T AAAAAA T T T AAA T A T AAAAAA T T T AA T T T AAAA T T T CCGAC T T T TG - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CGC T CCA T TGA TGCAGGTGT ACCCCGGCGCAGT T C T C T CGCCAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAA TGT T T AGT T T A T TGT T A T AA T C T C T T ACGAGT T A T ACA - - - CGC T CCA T TGA TGCAGGTGT ACCCCGGCGCAGT T C T C T CGCCAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CAAC TGT T T AGT T T A T TGT T A T T A T C T C T T ACGAGT T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_278.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5951bp; fragments: 88; full length: 0 (>=5355.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5951 bp
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TE: ltr_1_family_278.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_se.fa
 size: 7076bp; fragments: 88; full length: 0 (>=6368.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_278

 size: 275bp; fragments: 44; full length: 26 (>=247.5bp)
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Before TEtrimmer 275 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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