
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10208
- - TGT AAAACGG - - - - - AACAACGTGAAGGCAC TGT CA T CA T AAGT T T TGA T TGAAAGA T CAAA TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGCAAGC T CAC - - - - GAAAAC T T AAGT C T - - - - T T T T T TGAA T - - - - - A T T TGAAAA T CA T T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T T T A T T T A T AA T T T T AA T A T T AA T A T AA T T A T TGCA T T A T AGTGGGCCC TGAC T CGGT TGGC T AGA T T T TGC T CA T T A T AC T A T AGT T T T A
T AAGT AAAACC T T - - - - AAAA T T C T AAAC T T - - - - GT T ACACAGC - - - - - A T T TGGACGA T A T T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T T T A T T T A T AA T T T T T AAA T T AA - - CAAC T AC TGAA T T A T A TGCA T T AGAGACGT CA T AGAAA T A T C T T T T T T T A T T A T AC T A TGGT T AAA
AACAGGAGACAA T CGT CAAAAAAC T AAGTGCAGGCGT T T CAAA TG - - - - - - - - - AAAGAA T AA T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGTGAGAGT T T T T C TGGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAGGAGACAA T CGT CAAAAAAC T AAGTGCAGGCGT T T CAAA TG - - - - - - - - - AAAGAA T AA T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGTGAGAGT T T T T C TGGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGT AAAA - - - - - - - - T A T A T T T T AAA T T T TGGGGT T T CAAAA T - - - - - A T T T AAAAAACA T T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - A T T A T T T T T T - GA T T T A T AGT T T T AAAA T T AA T A T AAC T - T TGAC T CA - - CAAGT TGC T AACC T AA T AAAA T T AACCC T A - - - - - - - - ACC - - TGT CAAA
- - CACGAACCAACAGT T T AAAC T A T AAAC T T - - - - TGT TGT AAGC T T T T C - - - - - - GT A T CAGT TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T T T A T T T A T AA T T T CAAAAGT CGT A TGAC T A T TGAA T T A T A T TGACCGAAGACCA T A TGAAA T AGA T A T CA T T CA T T A T A T T A T CA T CGCA
CA TGTGAAA T TGCAGT AAAAAGT T T AAGGC T ACA T T T C T CCAAGGT T T AC - T T TGAAGA T T A T T TGAGAGGT CGAAAGT AAGAGTGGGA T AAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T A T TGACA T T T T AGA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGT AAAACCA T AGT T T A TGT T T TGAAAGT T AA T C T T T CAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACGT AAAA T A T T CCC TGAAAA T T T AAGCCC T T A T T T C T CAGAA T T C T T CA T T TGAAAAGCA T T T AAGAGGC TGAAAGT AAGAGTGGGT CAAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T A T T TGT AAC T T T AGAA T T AA T A T AAC T A T T T AA T T ACA T A T A T T AACAAC T AAA T A T AACAAAGAAAGT T CA T T ACA - - GCGC T C T C T
GAGAGAGAACAACAGT AAAGA T AGT AAAC T T A TGTGGT C T AAAA T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T C T T T T A T T T A TGA T T - - - - - - - - - - T A T ACCCA - - - - A T TGT AACGA TGGAAGAGAGAAC TGACAAAAAA T T A T T CGT CA T AC T A T AA T TGT A
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TE: ltr_1_family_936.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 10208bp; fragments: 159379; full length: 3 (>=9187.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 10208 bp
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TE: ltr_1_family_936.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 10854bp; fragments: 159379; full length: 2 (>=9768.6bp)
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TE: ltr_1_family_936
 size: 2917bp; fragments: 75; full length: 0 (>=2625.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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