
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1375
C TGT T CACAA T A - - - - - - A T T CAAGT AA T AGA T CAAA T T ACAGA T AA T C T TGA T T TGGA - - TGCCACGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACCA T CCAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGC T T
C TGACA T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT CCAGT AAA T AAAAAGA - - - - - - CGGC - - - - - - - TGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGCAAGACAGCC - - - - CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGT C T
T TGCAC T T AACA - AA T AAAA T CA - T T T T T T A T T T T AGGAGC T ACA T A TG - - - - - CCCGA - - - - - - - CGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGTGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGCA TGCCCGACGC - - T A T T ACCGGA T T T T T T A T A T AAACCCGT A
T TGCAC T T A - - - - AACAAAA T T A - A T T T T T A T T C T AGGAGC T ACAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGCA T CGCCGT CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAA TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAA - A - - - - - TGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAA TGCGGAAGA T A T AGCGTGT T T T TGAAA T T T - - - - - - AAA T TGGCC
A TGGCAACAC TGT CACACCGT T AGT T CGC TGGCCGAA T T AGAGAACA T A T - - - - CAGAAAA - - - - - CGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT ACAC T CGT T CGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T CCAC T T AA T T T T AAAAAACA - - - - - CGT AAA - - - - - - CGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAA TGCCGT AA T AAC - - - ACAGT CCAAAAAA T T T T A T A - T C T A T AA T T
T T T AAAA T AA T AA TGT A T A T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - CAGA - - - - - - - CGCGT T T T A TGAC T TGC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGC T T CCGC TGAA T C T TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T T T
A TGA TGA TGA TGT T AGACA T T T AAGT T A T TGAGT T AA T CGC T T T T AA TGT TGA T T CGGAAA T T C TGTGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CGT CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T C
GTGGGAA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T CCGA - - TGC TGCGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGT ACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGCGACCGA T AC - - - GTGC T CC T AG - - - - - T T A TGCAA T T AA T A T
A TGGACGCCA T AAAA T AAAGT AAAGT T T T T A T CCC T T T A T C T A TGAGTGG - - - - T CCGAAA - - - - - A T CGGT T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGCGCAC TGGGT AA T A TGAA T T T TGAAA - - - - - - - - - - AA T T T AA T T
GCAAAGA T AAAA - - - - - - - - - - - - T T CA T T T T T CAAA TGCA T A T AGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGC T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAC T C T AAC T T AAC T A T A T AC T AC T AAA - - - - - - - - - - AAAGCAA T T
T CGAA T A T AA T A - CAAA T T T T T AA T A T T C T AAA T AGA T AAA T ACACACA T T AA T T C TGAAA T AC T ACGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAA T T T T AGAA T T T C - GT A T T AAAAAAA TGA T T A T A T - - T T T AC T T
T TGCAGACGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T AACAACAAA T T T - GAAA T A T AAAC T T T T TGA T A T AA T T T A T A T
AAAGTGGT AACGT TGTGGAGC - - - GT CGT AAC T CGGGCC - - - - - - - - - - - - - - T TGTGA - - - GC T ACGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A T T TGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAAC T CGGC TGAAAC T C TGCGC T TGAAAAA T T T T CA T T T AA T CCAA T T
GTGTGC T CCACA - GAAGAAGT TGAA T T T T CC T AC TGT AGGCCCAA T AGA - - - - - CGAGA - - - - - - - CGCGT T T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC T ACAA T T T AAGACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGCAGACGAGAC T C - - TGT T - - - - - - T T T T T T AAA T AA T T T TGT T
AACCCCGTGGCGT CAAAGA T T - - - GT T T T T AC T T AAA T CAAGAAAAA TGT - - - - T T CGC - - - GGT AAGTGT C T T A TGAC T T AC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - T T CC T CC TGCAA T T T AACACGT TGGAGTGT T ACGGCGT AGT A TGAA T T CA T AAAACGCGT C T T AGAC - - - - CA T TGGAGGAA - - - T T AGA T - - T CC T C T T
A T AGCA T T AA T A - AGCA T AA T - - - AC T T T T AACAGAGC TGGT ACAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT T T T A TGAC T T A - - - - AA TGTGT C TGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT A T AAACGGGA T T A - - CA T T T T AGAAA T T T TGACA T - - C T CAGT A
GTGT TGT T AGTGT T AAGT A T T T CGACC T C T CCC T CGAGT AA T AC T CAC T CAGACCACGAAAAGC T A TGCGT T T T A TGAC T TGC T AC T A TGTGT CAGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_462.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: 1375bp; fragments: 60; full length: 0 (>=1237.5bp)
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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 1375 bp
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TE: ltr_1_family_462.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: 1736bp; fragments: 54; full length: 0 (>=1562.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 200 400 600 800 1000 1200

0
2

4
6

8
10

TE: ltr_1_family_462
 size: 1355bp; fragments: 69; full length: 0 (>=1219.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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