
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4042
TGGT - - - - - - - CGCC TGA TGGT T C TGT A T CA T T T T T AACACAGA T - - - - GTGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGCGTGCAA T - - - - - - - - CAACCC T T A T T T CA T TGT ACCGAAAAACCGGC T
- - - - T A T A T A T CC T T ACAAC T T AAAA TGT T C T T AGT AA T AAAAA - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAGGAG - - GT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAC T A T TGTGT
C T AC T CCACA TGAACCCCAAC T CC T CCAC T T C T C T CGAGACGAA T AGACC TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAGC T CGACC T T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT AA T T
T TGT T CCACA T T A T TGAAA T A T T A T C TGT CA T T T T TGAA - - - - - - AA - - C TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAA T AC TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAAGA T ACGCCA TGAA
T TGT - - T A T AC TGC TGACAAGT AGT T T - - - - CCGT TGGA T - - - - - - - - - T TGT TGGAA T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGA T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AAAA T C T AACAGGA T T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGT T ACAAAAAAC T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T T AAC T CGGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T T A T ACC TGAC T AAGAA T C TGTGTGT TGTGA T TGT AACGAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACACC TG - - - - - T T A T T AAACAAA T T T T AA T T CGAA T T - - - - - - AAAGT TGA T
T CGC - - - ACGC T T CCCA T AGT AAA T A T A TGA T T T T TGGACGAAGCGAA T T - - - - - - - - GC T T T AA T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGTGAAGAAGGT A TGA T
- - - - - - - - - - - T CCCAA T AA T T CACGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT - - - - - - - - A T TGT T AGGAAA T T T A T CC T T T T CGGA - - - - - - AAGT T TGA T A T AGT T T TGT A T T CAACAA T AA T AA T T T A TGT T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGC T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T TGAGAGT CCA T T T T
T TGT T A T - - - - - - CCAA T AA T T - GAAAA T T AC T A T T AGA T A T T A T AAA T A - - - - - - - - T C T T A T A T T CAACAA T AA T AA - - - - - - T T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT TGAAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACAA T TGAAAC T C T A T T A - - C TGA T C T T AA T T CGA T C T T C T A TGT A T A T A TGT
CCGGCA T ACA T - - CCAA T AA T CCGTGT AC TGC T A T T AAAACGGGT - - - T A - - - - - - - - - - T T A T A T T CAACAA T AA T AA - - - - - - T T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACA T T T AAAACA T T A T T AAAAAAA T C T T AA T T T ACA T T T T T ACGTGAGT T T A T
CCGGCA T ACA T - - CCAA T AA T CCGTGT AC TGC T A T T AAAACGGGT - - - T A - - - - - - - - - - T T A T A T T CAACAA T AA T AA - - - - - - T T T AAA T AAACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGT T ACCAAAA TGT A TGT TGT T T T T AA T ACAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T T T AACAAA T T A TGGT T T A T T AA T CA T ACCC - - A T TGGAAA T ACCACAAC T T T A TGT
- - - - - - - - - - - CAC T T T T AGT T T CCA T CC TGGCGT TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CACA T TGT T T CAAGT TGTGCC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAAC T TGGCA T T CGT AAAACAAA T CAAGACCGA T A T TGA T AA TGAA TGT T T T
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 size: 4042bp; fragments: 201; full length: 0 (>=3637.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4042 bp
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TE: ltr_1_family_598.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa

 size: 4391bp; fragments: 182; full length: 6 (>=3951.9bp)
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TE: ltr_1_family_598

 size: 4065bp; fragments: 75; full length: 8 (>=3658.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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