
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8117
ACAGGTGT - - - AAGCCGC T A T CGA T A - T T T - - - - - - - - T C T AAACGTGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - GAAGGGCA T A T T TGAAAAA - -
CA T AA T A - - - - AGGCAGCCA T T T AAAA T T AGA T C T T A TGT T T AA T C T AAC TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGGC T C T T ACAAAAC T T AAAAC TGAA - T A TGA TGGT AA - AGAAA T A T T AA T T AAA TGGA - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC TGAAA T T A - - - - - - - - T CCAGA TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T A T AA T A T TGAA - - - TGCA - T A T A T CAGT AAGAGT A T TGTGT A T AGGTGAAGTG
- - - - - - - - - - - - GAAAGT T T A T C T A - - - - - - - - - C T A T CC T T AA T A - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT T T AGT T T TGA T T T AACGAAAGAGGAA T AAGC T - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - TGAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T - - - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGT T TGT AGAAC TGAAA T A T A - TG - T AG - AGGAC TGT T AAC TGT T T A T A - -
AAAAAAAG - - - - A TGC T T T T T T T A T A - T CAC - - A T - - - CCC TGGT A T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCA T T T A T AGT AA T - -
AAGGGT A T - - - - - - - - - - - - TGT AAAA T T A - - - - - - - - T C T T T AAGT - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAAA T T T - - - - - - - - - - - A T AGT A - - - - GA T AC T T T T ACA TGAA T AGAG - -
GT AAGGA - A T A - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACA - - - AAA - - - GGAAAGA T A T T AGT AA - CCAGT TGGC T AGGAAA TG - - - -
T AAGA T A - T T A - GGAAC T T AAC T T A - - - - AAA T T CC T TGT CACA T C - T A T TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T AGT AA - ACAGT T CGA T A T T T A T TGGG - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCCAAGAAAAA T AAA T TGAGACGC T T ACAAGT C T T - - - - - T AA T - TGT A T T AGCA T AGAAAGCA TGGACGC T T TGCGT T
CAGGGT AC - - - - AAGCGT T A T C T ACGGT TGT ACA T - - - T T TGAAC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGT CA T AAA T AGA T T T T T A -
- - - - - - - - - - - - AA T T T T T TGT T T A - - T T A - - T T T T A TGGT TGAGAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAAAA T T - AAA T C TGAGGTGT A T T - GTGAGAAAAGGGT AAGT CA T T TGAGA T
- - - - - - - - - - - - GACC T TGAA T TGGAA T T AC - - - - T T T T CCAGACCC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAGTGAGAC T C T T ACAAGGTGT AACAC TGT A - TGT A - T - GGAA - AGAA TGACA T A T CA T T TGT C - T
CGACA TGT - - - - AGCCAGT T T T AGT A - GT AC - - A T - - - ACCAAAAGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC TGCACACACAC TGAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAGG - - - - - - AAGTGAAA T A TG - T - - - - - - AGTGGCGT AGGGT AACGGGA - -
T AGC T T A - T TGAAAAAGC TGT T T T AAA T TG - A T A T AA T ACCGAAGTGGAGTGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T - - - - - - CGA - - TGT A - - - - - - - - AGT A T T TGAAA T AGT T T CAG - T
C T AA TGA - - - - - AA T AA T TGGT T TG - - - - - - - T AC T A T ACCAC T T C T - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGT - - - - - - AAC TGAA - T A T A - T - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGC T T AAA - -
T CGAACA T - - - - AA T T A T T T T T T AA T - GT AC - - T T - - - GCCAAAC T T T T C TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CA - - - A T AAAA TGAA T -
AAAAGAA T T T AAAGA TGGT A T T T CGA - - T ACAGA T TGT T C T TGT TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACCA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T AGAA T A T AAAG - - - -
CAAGAA - - - - - - AAAAAC T A T T T A - - - - - - - - - - T T A T AC T A - - - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T CGGAC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGGC T C T T ACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGT TGA - - - -
AA T T AGAC - - - - - - - - - - - A T T T AAA - - AA - - - - - - - - T C T T AA TGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CCC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T A T T T T T CGCCAG - -
T AAAA T A T - - - - - - - - - - - - T T T AAAA - T A - - - - - - - - T C T T T T TGT - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAGCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAC T T CGT A T T TGT CGAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T AAA - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGGCCACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAAC TGAGAC T C T T ACAA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAC T A TGT T T AGTGGT - -
- - - - - - - - - - - T AAA TGC T ACCGAAA - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - T TGTGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAA T TGCA - - - - - - - - - - T AAA T T A - - - - GA T CGACACGGA T AA T A T CAGT -
GT CAA T A T - - - - AGT TGC T C T T CAGA - CCAC - - A T - - - T T AAAACC - A T T TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T CGGACACA T T T C TGGGACACCC TGT - - - - - - - - - - - - - - CGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACA - - - A T AAGA TGT T - -
CAAGGAA T T T AAAAGGAC T AA T T A T - - - - - - - T A T AA TGGT T - - - - - - - - TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT AAA T AA T T T A - - - -
CACCCAA - T CA - GTGC T T TGA T T AAGT T CAC - T A T T AAAC TGT AA T C T A T TGT AA TGAAGT T CA T AAA T T T TGGGC T CA T T T C TGGGACACCCCGT A T AC - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGAGAC T C T T ACAA T A T AA - - - - - CGC T A T AAGT T - - T T A T AGCC T CAAAGA T T TGT T AAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGGGCCACCC TGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AA T T T C T AA T T T A - - - - - - - - - - T A T T T CGTGT C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A T T T A T T T T T CAC TGAACCAAAGAAAAA T AAA T TGGGAC T C T T ACAA T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_903.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 8117bp; fragments: 3805; full length: 0 (>=7305.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8117 bp
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TE: ltr_1_family_903.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 8417bp; fragments: 2948; full length: 0 (>=7575.3bp)
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TE: ltr_1_family_903
 size: 6956bp; fragments: 9712; full length: 0 (>=6260.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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