
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1635
- - - - - - - ACACA T T T TGCC T T T AAAA T T - - - - - T AAAAAA T A TGT AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CA T TGT T T TGAGAAGCAC T A TGGTGA T A T C T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA T T C T T T CA
AAAAC TGCAAGAA T A - AA T C T T T T T T T T AAAAGT T A TGAGT CGAA T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACCAAC
ACAGT C T C TGAAC T A T A TGT A T T T T T CACAAA - T CA T AAA T T T TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGA T AA T A T A T
- - - - - GT A TGT A T T T TGGGT A T AGT T T T - - - - - TGGAAAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CA T TGT T T TGAGAAGCAC T ACGGTGA T A T C T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T A T A
AGGAC T CAAAAGT T AGAA T A T T T T T T C T CAGAAA T ACA T A T CC T AAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T C T CC
- - - A T AAAACAAGT T T T T A T AGT TGCC T AAAA - T AACAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGT T CA T A T TG
- - - - CA T ACACGCGCCA TGT - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A TGCA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAA T T T T CAC T A T T A T TGT T T TGAGAAGCAC T ACGGTGA T A T C T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAA T T T A TGACA
- - - - - - - ACA T A T CC TGTGAACAAAAGT AAC - - T AAAAAGTGT T T CCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CA T TGT T T TGAGAAGCAC T A TGGTGA T A T C T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T T T A T A T CA
- - - T T CA T T AAA T T T T AAAGA T T T T T T CGCCCA T T AAAGA T T T A T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T CCAA
- - - - - - - T CC T T C T T CA TGT T T C T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CAA TGT T T TGAGAAGCAC T ACGGTGA T A T C T
- CA T T TGAAAAAAA T TGAGT T A TGA T T AAAA T A T TGGGAA T C T T T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T T T
ACAGTGT AAACAC T T TG - - - - - T T T T T CCGT T - CAA T AAC TGGCACGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGA T AA T AA T T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA TGT A - - - - -
- - - T T T ACCCGA T T A T AAAC T T C T T CGGCAAAAC T AGGAA T T AAGA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CA T TGT T T TGAGAAGCAC T A TGGTGA T A T C T
- - - T T T AA T T T A T T TGGAGT T CC T T T T T AAA - - T T A T AAA T C TG - - - - - - T T C T T AAAA T T AAAAGAAAAA T AGT AGC T CACA T AAAAAGAC T T AC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAC TGA - - - - -
- - - - AAGA T ACA T T T TGCC T T T T AAAA T - - - - - T AAAAAA T A TGT AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGT CA T T T CA T T T CCGAGT T T T CAC T A T CA T TGT T T TGAGAAGCAC T A TGGTGA T A T C T
ACA T T TGA T T T T TGAGGAACA T T T T T C TGGGAA TGC T C T A T T TGT T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGCA TGT CC
ACA T T TGA T T T T TGAGGAACA T T T T T C TGGGAA TGC T C T A T T TGT T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGCA TGT CC
ACGA T AGA T C T A T TGTGACCCCC T T T C T TGA - - T T A T AAC T A TGGAGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T AAAGGC T TGT T T ACC T C T T T T T T AAAA T T TGCAAA T A T ACC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGTGA T A T A - - -
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TE: ltr_1_family_353.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: 1635bp; fragments: 108; full length: 0 (>=1471.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1635 bp



0 500 1000 1500

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_353.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: 1895bp; fragments: 68; full length: 0 (>=1705.5bp)
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TE: ltr_1_family_353
 size: 833bp; fragments: 87; full length: 11 (>=749.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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