
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3452
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACC T A TGT A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAG - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - GCGT A T C T T - - GGGC T T A TGCC T A TGAGGGC TGT
- - A T T A T - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T T T T T A T A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGGCA T CA TGCAG - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
- - - - T A T CACA T A T A T C TGGGC T T T CA T C T CAGA TGC T C T T A T T T T A T T CA T T T T CA T A T ACA T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGCC T A TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC
- - - - - - - - - - - AA T AAAAAAAAAAACA T T A T AA T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T AGCCC TGAAAA T A T T TGCAC T T A T T T AAGAC T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - GT AGC T A T AGAGGGC T T T A TGCC T A T AGGGGC TGT A TGCC T A TGAGGGC T T T A TGCC T A T AGAGGGGCGT A T C T TGAGGGC T T A TGCC T A TGAGGGC TGT
- - - - T A T T T CAAAGAAAA T T T T A T T T AA T AAACAAC TGA T T A - - - T A T T T - - - - - - - - - - AAACA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAG - CA - - - - - - - - - - GT T AA T A T AGAGGGC TGT A TGCC T A T AGGGAC TGT A TGCC T A TGAGGGC TGT A TGCC T A T TGAGGGGCGT A T C T TGAGGGC T T A TGCC T A TGAGGGC TGT
T - A T T A T - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T T T T T A T A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGT CGCCA - - - - - - - - - - GT T AA T T T AAAGGGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGT C T AAAGAAGGGCGT ACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
T - A T T A T C T A T AA T AACA T CAGAGT T A T T A TGAAAAAAAG - - T T T T ACC T - T T T TGA T A T A T T CA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGC - AGCA - - - - - - - - - - GT T AA T A T AGAGGGC T C T A TGCC T A T AGGGGC TGT A TGCC T A TGAGGGC TGT A TGCC T A T TGAGG - GCGT A T C T TGAGGGC T T A TGCC T A TGAGGGC TGT
GGGT T T T T T T T T AAACGT T CACCCCCA T CGT T CCGT CCCA T A - - - T A T T T - - - - - A T AA T AAA T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
- GA T T C T T AC TGT TGCGCA TGCA T CGT T ACCGGCA T AAGG - - - - - - - - - - - - - T T - - - GT A T A T T TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAG - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T
- - - - AA T - GT AAA T ACA T T T A T A T ACACGT T AAAGAAAGG - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T A T AGAGGGC TGT A TGCC T A T AGGGGC T T T C T T T T TGT AAAGA T T AAC T A T C TGT AAAGAGACGT T T C TGCAGGA T T CGGTGT TGCGGT TGC T A T
T AA T T A T AA T TGA T ACC T T AAAACA TGT A T A T AAGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T T T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - GT AGC T A T AGAGGGC TGT A TGCC T A TGGGGGC TGT A TGCC T A TGAGGGC TGT A TGCC T A T TGAGGGGCGT A T C T TGAGGGC T T A TGCC T A TGAGGGC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - AACGT A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA T T ACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - GT T AA T A T AGAGGGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGCC TGGAGAAGGGCGT ACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
- - - - GA T - - - GA T T ACAGA T AGA T T T A T TGTGAAA T CAGGT A T T T T A T T T A T T T AAA T A - A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAG - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
- - - - AA T C T T T TGAACAC T TGA T T T CA T AAGGGAGT AGGT - - - - - T A T T T - - - - - AA T A T A T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T AGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
T - - - GACAAC T A T CA T A T T T CCC T C T ACAGTGACAACAC T - - CCC - - - - - - - - - - GCC T CA T A T A TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T CA TGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
- - - - GC T TGC T T ACA T A T T T AAAAA T A T T A TGT AAGCGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT CC T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT
GGAAAAGTGT T T T T T CAACAAAACGT AGT TGAAGAGA TGT - - - - - - - - - - A TGT CA TGGT A T T AA TGT T AACA T A TGA TGAAAA TGACA T AA TGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAC TGTGGAGAA T AGCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGA
- - - - T A T TGTGA T T C T AACGA TGT ACAACAAA T T A T ACA T - - T T T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCC T A T TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT
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TE: ltr_1_family_659.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3452bp; fragments: 1253; full length: 12 (>=3106.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3452 bp
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TE: ltr_1_family_659.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: 3786bp; fragments: 1171; full length: 5 (>=3407.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_659

 size: 4722bp; fragments: 438; full length: 0 (>=4249.8bp)
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Before TEtrimmer 4722 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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