
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7393
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACGCCAAGC T AAAGT T CCACCAAA T CCAAAGGGAAC T AAAGGGGCGGC TGA
T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAA TGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T ACAAA T TGCGC T T ACA - GAA T CCCA T TGC TGA T T T T AA T T C T A T T T C T
T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAA TGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAA TGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T A - - - - - - - - - - - T T T A - GAAC T T CGCGT T T AA T C T AAG - - - - - - - - - -
T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAAAGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A - - - - - - - - - GT T A T A - T T AGT C T A T AAGT T AC T A T AGCGACA T A T T T
T CCCGT CC T CA T T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGAA TGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACCC - - - - - - - - - - - T T CA - T AAA T T TGAA T AC T AAA T AAGGGA T A T ACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T ACAGAACAGGACCACAACA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGTGT C - - - GT T AAAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGACCC T ACAGAACAGGACCACAACA T T A T AAA T T AAAGA T AGA T CAGA T T - T T AAAA T AGT - - - AA T A T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGACCC T ACAGAACAGGACCACAACA T T A T AAA T T AAAGA T AGA T CAGA T T - T T AAAA T AGT - - - AA T A T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T ACAGAACAGGACCACAACAACA T - - - - - - - ACA T A T A T C TGGT T AA T AACA T A T T - - - A T T ACGCA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGA T T T CA TGAAAGTGA T A TGAAA T C T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T ACAGAACAGGACCACAACAAGA TGAA T T AAA T T T ACA T C T T T T AA T CAAAA T A T T T AGAAAA T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AGGAA TGT CCCA T C T C T - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_484.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7393bp; fragments: 1116; full length: 1 (>=6653.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7393 bp
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TE: ltr_1_family_484.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 7543bp; fragments: 1053; full length: 1 (>=6788.7bp)
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TE: ltr_1_family_484
 size: 7201bp; fragments: 25; full length: 7 (>=6480.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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