
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6946
T TGC T AGAGACCA T A - GGT T T CACAAA TGT T T T T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T AA T T T AAAA T T A TGA T A T AA T CA T A T T A T T T T T T A T T T A T A T - - - - - - -
T TGC T AGAGACCA T A - GGT T T CACAAA TGT T T T T ACCA - - - - - - - - - - - - GC T C T ACCA T AC TGT ACC T AGACA T C T TGA T AGT AAAAGAC T A T CGG - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T AA T T T AAAA T T A TGA T A T AA T CA T A T T A T T T T T T A T T T A T A T A T A T T T T
CCAGT A T CGC T AACACGAC T T ACCGAAGAC T CAGA T T C T AC TGA T AGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGA T T T TGT T AA T A T AC T T AC T T T AA T A T T T A T ACC T T C T AAAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T TGAGT T C - - - TGGT T T CA TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAC T CAAACAAA T CAAAAACA T A T A T T T T AAAAGT AAAA T A T T T T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T TGAGT T C - - - TGGT T T CA TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAC T CAAACAAA T CAAAAACA T A T A T T T T AAAAGT AAAA T A T T T T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAC T A T C T T AA T AAAGT AC T CAAACAAA T CAAAAACA T A T A T T T T AAAAGT AAAA T A T T T T CAGT T T - - - - - - - - - - GGAA T T T T AA T T T AAAA T CA TGA T A T AA T CA T T T T A T T T T T T AA T T A T A T A T A T A T T
C TGT T TGAGT T CA T A TGGT T T TGTGA TGA T T T ACAC T A T C T T AA T AAAGT AC T CAAACAAA T CAAAAACA T A T A T T T T AAAAGT AAAA T A T T T T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T T T AAAAAGT T A T AAA T T CA T AAA T A T T T TGAACACC T T AA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T T AAA T T T AAAAA TGCA T T A T CA T T A T A T TGT T T T T T A T T AA T A T A T ACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T A T T T T AAAA T T A TGA T A T AA T CA T ACAA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T T
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TE: ltr_1_family_177.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: 6946bp; fragments: 108; full length: 0 (>=6251.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6946 bp
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TE: ltr_1_family_177.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: 7687bp; fragments: 108; full length: 0 (>=6918.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_177
 size: 183bp; fragments: 36; full length: 22 (>=164.7bp)
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Before TEtrimmer 183 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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