
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4445
- T AAAAA T T ACC T T T T T T T A T - - - - - - - CGGGGTGA T T T - AAA T AGT T T T CGAGGGA T T A T T T AA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACC T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T AA T ACAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAA T AAGA T T C T T T C - AGAGA T T AAAAGTGC T A T T A T ACAA T T AC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAA T T - - - CA - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T CCA T A T AA - - - T - AC T AAAA T AAGT TGC T
- - - - - GGA T T AGT T CC T T T T CA T AAA T T - - - - - - - - - - - - GAA T AAA T CC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAAA T - - - CAA T T T T T T A - - - - - - T T A T A T T C - A T T T AAA T T T - AGAAAAGAA - - - - - - -
T AAAAAAA TGA T T T T T T T T T T - - - - - - - AAAAA T T T TGAC T T T C TGT A T T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGT A TGC - - - - - - - - - - - - - AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CA T AAA T T AGGA T C T C T TG - - - - - A T T CACAA TGGT AA - AC T T A T T ACC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA TGGT T AG - GCGAGGA T T T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T - T ACA T AAAC T CCACA T
AGCCAA T A T AGGT A T T T T T A - - - - - - - - AACGGAA T T T T T A T ACGA T A T C TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAA T A - - - CA T T T T T T T - - - - - - - - - - T A T T T T A T AAGAAC T T T AGA T AGGT ACA T A T T T
- - - - - AAAAAAGTGT C T T - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - AAACAGT C T T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGT C - - - - - - - T C T T T CAC - - - - - - - - - - T CAAC T T AA T T T T - AGT ACCCAA T T T T T T -
- T ACAAA T T AAC T T T T T A TG - - - - - - - - TGAAA T A T T AA - - - - - - - - - - T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACA T AA TGA - - - - - - - - - - - - - GAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGCAAACGT CGT T TGT T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T CC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAA T T - - ACAAC T T T TGAAC T AAA T T A T AA T T T T T T TGAA TGT T T AAAAAAAAC T T AA T A
- T CAAAAACGGAAGT T T T CACACGAA T T - - - - - - - - - - - - AGAAGGAGA T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T AC T ACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAACC T TGT CCA T T T T - - - - AA T - GAAGGTGT AAGT T CC T TGT T T T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T AC T ACAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T C T AGT C TGAGC T T T T T T A - - - - - - - - GGA T A TGT T AA T AAAC TGGACC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T AC T ACAGGA - - - - - - - - - - - - - CCGGAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T TGT AGC TGC T T T
- T T T AAAC T T TGT T T T C T CA T A T AAA - - CAAGACGA T AA - - - - - - - - - - T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AAA T TGT CGC T CGTGAA T T AA T T
A T ACAAC T T T TGA T T T T T AA T - - - - A T - AA T AACAC T C T CA TGT CAAC T T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAAAC T T A - - - - - - - - - - - - TGAGT A T - - - - - - - - - - - - A T T T T T AA TGAAAA T T TGAC -
- AAAAGT A T A T T A T T T T T T C T T T AAAA TGAA TGT AC T AA - - - - - - - - - - A TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T AC T ACAC T AAAA - - - - - - - - - - - - - - AGT AA - - - - - - - - - - - - T T T A - T T T AAAAAA T T CAAA T
AAA TGCAA T AAGA TGT T T TGT A T CGAC - CAAAA TGC T - - - T AGGCA T T AC TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAA T T C TGCAA T T T A T T AA T TGAGT AA T T T AC T A T T T AGA T TGC T CAACAGT AA T A T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA T A T T A T C TGA T A - T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACA T T T T T AAAA T T T T T T AAC TGTGT AA T A T T C T A T T CAAAGT T - AGCAAAGAA T TGT T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CGT T T T T AAA T T
A T C TGCA T TGGCA T T T T C T A T - - AAA - - AAA TGA TGT AA T CCA T AGA T A T TGT AA T A T T A T C TGA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACA T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T A T - - CGCGAAC TGGT T AGGT T AA TGT AA T A T T A T T AGAAAGTGCCCC T CCC T AA T AGC T AGAA - - - - - - - - - - AAACC T A T A TGA T T AAACAA T AGT AGT T T AAGT CA T A T T ACAGT TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T - AAGTGGA T A T CCA T T C
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TE: ltr_1_family_938.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4445bp; fragments: 107; full length: 23 (>=4000.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4445 bp
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TE: ltr_1_family_938.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: 4745bp; fragments: 107; full length: 16 (>=4270.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_938
 size: 4608bp; fragments: 31368; full length: 0 (>=4147.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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