
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3407
AAAAGT T T AAA T A TGAA - - AAAACAAA T TGT T TGT AAA T T T T T T AAAGT AAA T T ACGT T T AAAGC T T T T AAAACGGT AGT T A T T T T AACC T A T AAA T T T A - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACAAA T - A T T T ACA T T T A T T C T A T CGAGT CGC T - - - GGT CGC TGCGTGCAC - C
AA T A T T T AAAACA TGGA - - - - - - - - - - - - - T T TGT AAGA T - - - - - - GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACA T A T - ACA T AGACA T AAAA T A - - - AAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T T T T T AAAGA T AAAA T AA - - - AAAC - - T T T T TGAAGT A T T T AAAA T AAAGT T T T T A T AAA T CCC T T AAGA T TGT AGT AA TGC T AAA T T A T A T AC T T T - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T A T A T T A T AAA T A T CCCGACA T A T - T T AACAA T T AAA T T T AGTGTGT T AA T - - - T A T AA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACA T A T - A T AA - - - - T T AA TGCAGTGGA T AA - - - - - - ACGA T T T T AA T CAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACA T A T - AC T AGCGTGT ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC T T CGT T CGC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - A T T AA T T T T CAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T AA T T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - A T ACGGAA T ACGGA TGA T T T T T CGA T TGT TGT A T T A TGA T T ACGA T CGCAGAGTGT CGA T A TGCCGAA T CCGAA T ACGA T T CGT AAAA T T A T - - - - - - T C
AAAA T T T T AAAGA T AAGA T AAAACAAA T TG - - - - T AAAA T T - - - - - - - - - AA T T A T T T T T AAA T C T C T T AAAACGGT AGT AA T T T T AAAC T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACAGA T T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT AA T - - GAAAAAA TGT TGA T T T T C
AAA T T A T A T AAA T AGAAAGAAAA T AAA TGG - - - - T AAAA T T - - - - - - - - - AA T T A T T T T T AAA T C T C T T AAAACGGT AGT AA T T T T AAAC T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CACGACA T A T T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT AA T - - GAAAAAA TGT TGA T T T T C
AAAA T T T T AAAGA T AAGA T AAAACAAA T TG - - - - T AAAA T T - - - - - - - - - AA T T A T T T T T AAA T C T C T T AAAACGGT AGT AA T T T T AAAC T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - A T ACGGAA T ACGGA TGA T T T T T CGA T TGT TGT A T T A - - A T T ACGA T CGCAGAGTGT CGA T A TGCCGAA T CCGAA T ACAA T T CGT AAAA T T T T - - - - - - T C
- - - - T T T T AGA TGT T AAGT AAAAC - AA T TGT T TG - AAAA T T T T TGGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACA T C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACA T A T T A T AAACGT T T AAGGT AA TGGTGTGA T T TGT A T AGT CACAGA T ACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T T T AAA T AC T CCGAC - - - - - - - AGA TGT A T AAAA TGAGAGCA T - - - T CGT ACCA T T T CAA T T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T ACAAA T A T CCCGACA T A T - ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT TGCCACGT C T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T A T CCCGACA T A T T A T TGA T AGT T CA T T T T ACGT AGAA - - T TGCGCAAACCGT T T T T C - -





0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_662.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3407bp; fragments: 776; full length: 0 (>=3066.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3407 bp
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TE: ltr_1_family_662.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 4571bp; fragments: 636; full length: 0 (>=4113.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_662

 size: 3268bp; fragments: 3912; full length: 3 (>=2941.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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