
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8305
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AA T AAA TGGAAGT - AAA TGTGGA T T T ACAGCA T AA - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGAA T AA T AA T T AA T AGC T T TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGA T T T AA T AAA T CAA T A T T T AAAAAAA T A T C T AA T A T CGT C TGAGA T T CAAA T A T CAA T CAAAGAA T T CAGA - A T AA T AA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAAAA - - - - - - AAAAGA - T CAAGT A T A T T AA T T T CA
T T AAAAG - - - - - - - - - AAA T T T T AAA T T T AC T A T A T AA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T C T T A T AAAA T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGT T A T AA T AA T AAAAGT T T T AAA T AAA T A T C T AA TGT T AA T T AGAA T ACGAA T A T T A T T T TGAAAA T T T AA - T A T AA T AA - - - - -
T T AAAAAAAAAGACACACGACCCAA T T T CACAGTGTGC T T T T T A T T AAAGAAAA T T T AAGAGA T A T T T CAAAGC T C T CCAA T C T T C T AA T AAA T CGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAAAC T AGAAA T AAAA T C T AAAC T TGCAA T A T A - - A T T T AA TGAA T AAAA T T T AAAAAACA T T T AA T A T C T T TGT AA T T T T CC T AGAGA T T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AGAA T T AA T AAAAAAAGA T T T AAAAAAA T A T T T AA T A T T AA T AGAAA T T CAAA T A T TGA T T AAAAAA T T CAAA T A T AA TGA T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGA T T CA T CGAAAACAGA TGT ACAACAA T A T C T AA T A T T AA T TGAA - - - - - AA T A - - - A T T AAAGAA - - - - - - CGT AA T AA TGT CA
C T AGAAAAA T AAAAA T CAAA T C T AAAGGT - - AA TGT AA T - T T T AACAGA T A T AA T T T AAAAAA T A T T T AA T AGC T T TGT AAC T C T C T T A T AAA T T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T AAAA T T T CAAA T A T AA T AGT - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT C T A T A TGAA T AA T ACAA T A T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAAAA T AGT AA T AAAA T C T AAA T T T ACAACA TGACA T T T AA T AAA T AAAGT T T AAAAAA T A T A T AA T AGT T T TGT AA T T T T T T T A T AAA T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA T T T AA T AAAAAA TGAA T CAAAAAAA T A T C T AGT A T T AA T TGAAA T T T AAA TGT T AA T T AAAAAA T T CAAA - A T AA T AA T TGCG





0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_71.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: 8305bp; fragments: 166; full length: 0 (>=7474.5bp)
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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 8305 bp
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 size: 9340bp; fragments: 166; full length: 0 (>=8406bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_71

 size: 209bp; fragments: 21; full length: 18 (>=188.1bp)
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Before TEtrimmer 209 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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