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MSA length = 11490
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T A - GT T A T A T AAAAA T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACACC - - - - - A T T ACCGT AAA T T T A T T T T C T T A T CAAA T T TGCAAAGACA T C T
T T T - - - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AGT A T AGAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AG - AAAAAAAAGAC TGT T ACAAAC - - - - A T TGT CGACAACA T A T T - - - - - GC TGC T T T T CGAAGT AGAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT TGGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACAA T A - - - - GT CA TGT AAAGT AGA T C T ACCGGGTGCGT C T CAAAAGTGGC T T
AA T AGT CGT CAAAA T T T T T A T A T AAGCGCAAAC T AC T CGGCACAGT CGA T T AGT A T CCGT A T A T T T T T T T A T T T T ACCCGT T AAA TGC T AGGCGAACA T A - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GGAAAAAA TGC TGT T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAGT T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACAA T AA - - CA T T T T T AGAGAAC T - - - - C T CAAACAGT T T C TGAAAAA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACA - - - - - - GA T TGA TGA T A TGAAA T T T A T A T TGT AGGT T T TGAGGACCAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T T T T AG - AAAAAAAAGACCGT T ACACACACA TGT T C T T CCGGAAC T A T T - TGC T AC T T TGGT T C T AGA T A T AGC T
C T T AAACC TGACAA T T T T T A T A TGAGAACAAAC T TGGCAACGGT AACCAGT AGT A T CCGT A T A T T T T T T T A T T T AACC TGT T AAA TGC T AGGCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AG - - AAAAAAAGAC TGT T ACA - - - - - - - GT A T T T AAAAAA T T A T T - CCCGGCCGAGA T T CGAAC T CCGGT C
A T T A - - - - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T ACAACGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACAAAA - - - T T T AA T T T AAGT A T T A T T - GGC T T A TGTGT T T T AAAA T A T T T A T
T T TGACC T TGGA T - - - - - C - T A T A - - - - - - - - - A TGACGTGACA - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACAC TGA T T T AC TGC T - - - - - - - - - - - - T T CAGA T TGGACGCGAACAGACGCA
GGT TGCAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGA T T AAAGCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA - AGC T T T T AGAAAAAAAAAGAC TGT T ACAGA - - - - - A T CGCCAAAAGCACA T T T CCCCC T C T AGA T ACAAAACAAAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT A - - AAGC T T T T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCCACCA T A T T T CGAAGAGCCG - -
T T AAAGGAC T AAAGC T T T - - T A TGGGAACGT ACCGGGCCGCA TGC TGT T C T AA T A T CCGT A T A T T T T T T CA T T T AACC TGT T AAA TGC T AGGCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACAAAC - - - - GT T T T AA T AGAGT AA - - - T TGT AGT A T T A T T T AAA T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAG - - - AAACA T AA T AA T A TGA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGGAAAAAAAAAACGC TGGTGCCA - - TGCCGCC T CAGAGT AA T T T A T C TGC T T CCACC T CAAGCACAACC
CC T AGT C T T T AA - - - - - - T - TGT A - - - - - - - - - GTG - CCCGA T AGT TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAGAA - TGT T ACAA T - A T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T AGAAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAGA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T AGAAAAAAAAGAC TGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T CAAAA T A TGT A
T CGAGT T A T T TGAA T T T T T C T ACAA - AACAAAGCAAAAACGA T ACGGT T T T AGT A T CCGT A T A T T T T T T T A T T T AACC TGT T AAA TGC T AGGCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC TGT T AGGCGT T AGT AA T AGC T C T C T A - GAAAAAAAGAC TGT T ACA - - - - - - - A T TGT T CAGGCA T CA T T - C T T T CCC T T T T T T CAAAA T ACAAC T
GGT AC TGACGAGCA T T T T T A T A T AAAAA T AAGCAAGA T AA T ACAA T C T CCCCGT A T CCGT A T A T T T T T T T A T T T AACC TGT T AAA TGC T AGGCGAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGACAGT T AAA - - - - - - A T A T A - - - - - - - - - A T T A T AA T AACAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AC TGT T AGGCGT TGGT AA T AGC T C T C T AGGAAAGAAAGAC TGT T ACAA T AA T A T T T T A T T AAGTGT T TGT T - A T CAA T CAA T CCCGAAA T T A T AGGT
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TE: ltr_1_family_903.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 11490bp; fragments: 4386; full length: 0 (>=10341bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11490 bp
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TE: ltr_1_family_903.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 11837bp; fragments: 4588; full length: 0 (>=10653.3bp)
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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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