
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4679
T A TGA TGT T C T T AAAAA - - - - - - - - - - - - T AACA T T ACACAAAAC T T AGGT T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACA - - - - AAAC TGGCA T AC T AGA T T TGT T T TGGAA T T T T T TGAAGAAAAA T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGCCAGGTGAA T T TGGCAGA T AAAA T T T
TGT AA TGT AAGAGAAAAA T AAGCAAACAA T T A T T T AAGT CAAA T T T CACC T T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAGC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACA - - - - CA - C T A T T T T A T AGT T C T TGAACAGAAAAAGT CAA T AAAA T AAACA
- - - AA TGGAACGAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T A T AGCA T AAAAA T AA T AA T CA T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGCGC T T T AAGCGAA T T T AA T CAA T T C T A T AGGGT AGACGC T AACA T A T AAA T CAA T CAAAGCACGTGTGT T TGGAA T T T TGGGTGTGGC T T AACA
T AGGC TGA TGT CG - - - - - T AGGT T AGT AGT CGT C TGAGGT AGACGGT AGGT T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACA TGGGAA T CA TGCGAGGT AGGC TGGC T TGAGA TGA T CCGTGGAGA T AGT C T
CGTGCCGC TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGA T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACA - - - - - A T CA T C T AAAGT A TGT T - C T AGGA TGT A T T CCAGGAAAA T A T T - -
T AAGA T AA TGACGAAAAA T AAGT - - - - - - C TGT C T C T AGT AAGCCA T - GGT A T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AACCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACACAAGT A T AA T T TGAGAAA TG - - - GA T TGAGGTGACA T A T T AAAAAA TGT T
CGAGAAACCCA T AGAGA - - - - - - - - - - AAC TGTGT A T TGAAAA T AC T - - C T A T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T T T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAAAACA - - - - - - C T A T T A T T AAACGAA T CAGCA TGC T AAAA TGC - - T T T C T T CAGA T AGT C TGGT C T C T T AA T T CA T - T AAA T T A T T CA T AAAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA - - - AC TGAAA T AA T TGT AAAAAAGT T T T T CC T T T AAAGACAA T CC
CGCGAAAAAAGGGAGGAA T AAGT - - - - - - A T AA T T A T AAAAAAGT AC TGT T T T T AGAGACAGGGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T ACAGGGT AGGTGC T AACA T AGGAA - - T C T T AACGAA T A T AAAAAACA TGT T A T A TGT T AAGA T T A T T T
CGCAA TGAAAAGAGGAA - - - - - - AAAC - - T TGT T T T AGA T AAGCC T T - - GT T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T - AAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACC T AGCAAGA TGGACAGC - - - - - - - - - AAAA T T ACAGCA TGGT AC - - C T T T T AGAGACAGGGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T ACAGGGT AGGTGC T AACA T AGGA - - - T C T AGAGGAAGACCAAA - - - - - - - - - - - - C T TGAGA TGGGA T
TGCGAAA TGAAGAAA T AAGAAGT AAACAAACAA T T AA T C T AGAA TGG - - GT T T T AGAGACAGGGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T ACAGGGT AGGTGC T AACA T AGGAAGCCCAAAGAA T A T AA TGAAA TGGACCCAAC TGGAAAACGAAAAC
CCGGCCGC TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCGCGT AAA T T AGGAA TGT CCCAGAAA T AAAA T - -
T AAAAAA T AA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - T CA T T T T - - - - - - - - T T T AGC T T T T AGAGACAGTGTGGT C T C T T T A T AGA T A T ACA T T A T T AA T AAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T T AAAAGT T T AAAAA T AAAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCGCCCAGT TGGC T AGGAAA TGAC T A T CG
T A TGAAACAACAAA T AA - - - - - - - - - - - - T T A T T T CAAA T AC T A T T C - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAA T ACA T T T T T A T T T AA T CAA - - - - - - - - - - TGT TGGCGCGT T AAGCGAA T T T T A TGAA T T A T A T AGGGT AGGTGC T AACA - - - - AA T T CAGAGAC T T AAA TGTGT AGAAAC T AC T T AGTGGT T CA T AA T T
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TE: ltr_1_family_1001.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 4679bp; fragments: 1242; full length: 0 (>=4211.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4679 bp
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TE: ltr_1_family_1001.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 4997bp; fragments: 1196; full length: 0 (>=4497.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0
70

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 20 40 60 80

0
20

40
60

80

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 20 40 60 80

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_1001
 size: 6693bp; fragments: 29064; full length: 0 (>=6023.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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