
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7476
GTGC TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAAGAGAAGA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T CGACC T AGT AA T A TGACA T A TGA - - - - - - - - - CA T CACAC T CA
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T T A T A T CGT T T CA - - - - - - - - - T A T CAA T T T T C
CACCAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACCAAGCAA T T A T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T C T AA T T CAA T AA T A T T T T CA T AA T ACAA T A T
GT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAAA T T T TGCAA T T TGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAA TGC T T T AA T AA TGCAAGC T T T T AGA T A T T TGCAAACCCA T CCC
C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - AGT T ACAGT T - - - - - A TGT T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - - - - - - - - - - - TGAGAGAA T T CA TGT CCCAGGA T TGAAG - - -
A TGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGACA TGT TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T C T T T TGT T AA T T A T T AC TGA T T
C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - T TGCAGGT AA TGCA T A T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CGA T C T AA T T T C T AA T AGT A T CGAGC T T T T AAAA T T CGAGAAA
CC T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAAGGCGAGAC T T C T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAGTGGC T CACC TGT A T AAC T T T T T A T T - - - - - - T T T T CAGA T AAA
A T TGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - GAAACAA T AAGGTGAGA T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T CA T CCAC - CAGAAGT A T CAACAA T T A TGAGT TGAA T A T CACAAAA T
TGC T AAA TGAGA T T TGT T CGCA T T CAAA T TGC T TG - - AAA T C T C T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CG - - - - - - - - - - CAAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA TGT AGCGA T T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
TGC T AAA TGAGA T T TGT T CGCA T T CAAA T TGC T TG - - AAA T C T C T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CG - - - - - - - - - - CAAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA TGT AGCGA T T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
TGC T AAA TGAGA T T TGT T CGCA T T CAAA T TGC T TG - - AAA T C T C T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CG - - - - - - - - - - CAAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA TGT AGCGA T T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
TGC T - AA TGAGA T T TGT T CGCA T T CAAA T TGC T TG - - AAA T C T C T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT - AAA T AAGC T A T CG - - - - - - - - - - CAAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA TGT AGCGA T T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
TGC T AAA TGAGA T T TGT T CGCA T T CAAA T TGC T TG - - AAA T C T C T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGGT T T TGT CAGTGGA T T C T AAGT AAAA T AAGC T A T CG - - - - - - - - - - CAAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA TGT AGCGA - T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
T T C T AAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAAGGGAAA T AAA T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAAAAGC T AGC T AGC T AGC T AGT T A T T AAC T AAC T A T T A T T AAC T
TGC T AAA TGAGA T T TGT T CGCA T T C - AA T TGC T TGA T AAA T C T A T T AGAGA T A T CA T T C TGCGGT T T T TGT CAGTGAA T T C T ACGT AAAA T AACC T A T CA - - - - - - - - - - ACAACGCGT AC T T T ACAAAAC T T T CGT T T T TGAGA T T T CACA T T TGT T C TGAGA T A T T CGC TGC T AAA T - T AGCGA T T TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T T
AC T CAAGGGAGC TGTGT AA T T AA TGAC T T T ACAAGT T T T T T T AC T TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T AA T TGT A T C T A
C T T T CAACAAAG - - - - - - ACCGCCCCGACGACGAAACAGC T AACCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T CGCACAAA
A T T CAAACGCG - - - - - - - - - CA T C - - T A T TGT AGGAA T T CCAA T T TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAAA T T T T ACACAACGAAAAGC T T T T AGAA T T T AAAA T CAA T CAAA
A T T CAAACGCG - - - - - - - - - CA T C - - T A T TGT AGGAA T T CCAA T T TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAAA T T T T ACACAACGAAAAGC T T T T AGAA T T T AAAA T CAA T CAAA





0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_555.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 7476bp; fragments: 10887; full length: 0 (>=6728.4bp)
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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 7476 bp
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TE: ltr_1_family_555.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7965bp; fragments: 4636; full length: 0 (>=7168.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_555
 size: 4634bp; fragments: 1023; full length: 3 (>=4170.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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