
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6334
AGTGGAA T T A T CGT T A T CCA TGAAA - - - GT CAAAAGT TGACA TGA T A TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T A TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAA TGT CA - - - - T T C T A T T T AGAGTGT AA T T T T C T A TGT AAAA T AA T ACCGA
T TGAGAGT T TGCGGT C T CCGT - - - - T T TGA T TGACAC TGT - - - - - - - - - - AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAG - - - - - - - - - GA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGAGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGAA T T AGC T T A T T CGA T TGGGA TGCGAA T C TGT - - - - - - - - - - - - - T T AG
GAAGAAA TGCGTGCGGT - - - - - - - - T T TGTGCGGT T C T A T TGCGGT CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAA T A T T AA T T T CC T TGC T CAGAA T AAA T T CC T CAA TGT A T TGAAA T C T T AA
A TGAAAA TGA T CA T CACCCA T AAAAA TGA T A T AGAAA T AA T T T AGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT TGGGACAC T T T T CAGC T AAGCAA T T TGCGAC T AACAC T CAAGC T AC
ACAAAAA T CAGAA T CGT T T A TGT AA - - - A T AAAAA T A T A T TGTGA TGT - - AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAAAAGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACA - TGT T AGA T TGT T TGT TGC TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAGAA T T A T CACCA T CCA TGAAA T T TGT T CAG - T T T A T T A T AGT CCGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGT A T T AGT T T T T T TGT ACAGG - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T TGA T T T CA -
GAAAGAA T T A T CACCA T CCA TGAAA T T TGT T CAGT T T T A T T A T AGT CCGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T CAAAA T T T T T AA TGGT ACGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGT ACCAA T T CA T T T A TGA TGAA T T AA T CCCGA TGTGCA T A TGAA TGC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAAA T TGT TGT TGT T C TGA T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAG - - CCAGT A T T T T T A T AGAGGGT AA T T C T CCA T A T T TGT ACC T AAGT T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGT A T T AGT A T T T T TGT CGACAAAAAAAAAC T CA - - GT AA T AGAACA T CAA
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TE: ltr_1_family_966.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 6334bp; fragments: 299; full length: 0 (>=5700.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6334 bp
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TE: ltr_1_family_966.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6634bp; fragments: 299; full length: 0 (>=5970.6bp)
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TE: ltr_1_family_966

 size: 4181bp; fragments: 78; full length: 5 (>=3762.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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