
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9063
AAAAAA - - - - - - - - - - - A T T ACA T T T T T T A T TGC T AGT T T T T A T TG - - - - A T A T T AAAGT AAAGA T T T T T A T A T T T A T T T AAAAAA T T T T AC T T CAAAGT - - - - - - - - - - A T T A T T AAA T CA T AA T A T TGT T ACA T A TGA T T T T AC T T T TGT T AA T A T CA T AAA T A T CAAAGT ACA T A TGT T CCC T ACA T T A T AAAA T CAA T C T T CAAAC
AAAAAA - - - - - - - - - - - A T T ACA T T T T T T A T TGC T AGT T T T T A T TG - - - - A T A T T AAAGT AAAGA T T T T T A T A T T T A T T T AAAAAA T T T T AC T T CAAAGT - - - - - - - - - - A T T A T T AAA T CA T AA T A T TGT T ACA T A TGA T T T T AC T T T TGT T AA T A T CA T AAA T A T CAAAGT ACA T A TGT T CCC T ACA T T A T AAAA T CAA T C T T CAAAC
AAAAAAA T T A T T T C TGAA T T ACA T T T T T T AC T AGT AA T TGT T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AGA T CC T A T C T T TGT T ACA T A T AA T T T T A T T T T TGT T AA T A T CA T T CA T AACGA T T T AAA T AAA T T A T T AGAA T C T T AAAA T CAA T A T T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA T AAA T CAA - T A TGT T T T AAAA T T A T T A T T CAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAC TGAA T CA - - A T A T TGT T A TGCA TGA - - - T AC T T T T T T T AA T ACCA T AAA T T T T A T T A T AGA T A T A T AA T T AGT A T A T T - - - - - - - - T AACCGAGA
AAAAAAA T T A T C T T TGGA T T AAACC T T T T A T T AAAAA T T T T T C T T A T T AAA T A T T AAAGT AAAGA T T T T T A T A T T T A T T T AAAAAA T T T T AC T T CAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAA T T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - AAACAC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAACCAAAA T AA TGA T T CA T A TGT T T T T AC T T T TGT T AGT A - - - - A TGCA T CAAGT T T AGT AAA TGCGT TGTGA T T T AAAACCAAGT C T CGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AAA T T T A TGA T A T CGT - - - A TGTGA T T T C T C T T T TGT CAA T T T CA T AAA T A T TGA T T CAAGT AGGT CA T T T ACA T C T T - - - - - - - - TGA TGCGAA
AAAAAA - T T A T T T CCAAA T T ACA T T T C T T A T T A T T AAC T T T T A T TGT T AAA T A T T AAAGT AAAGA T T T T T A T A T T T A T T T AAAAAA T T T T AC T T CAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAA T AAA T TGC T AAAA T CCC - - - - - - - - T A T T CCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAC TGT TGT TGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T T AAAGT AAAGA T T T T T A T A T T T A T T T AAAAAA T T T T AC T T CAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_1038.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 9063bp; fragments: 540; full length: 0 (>=8156.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9063 bp
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TE: ltr_1_family_1038.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 11197bp; fragments: 629; full length: 0 (>=10077.3bp)
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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_1038
 size: 7101bp; fragments: 132; full length: 9 (>=6390.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 7101 bp



0 2000 4000 6000 8000

ORF1

ORF11

ORF10

ORF2

ORF3

ORF9 ORF8 ORF4

ORF5

ORF6

ORF7

Retrotrans_gag RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

ORF14

ORF2

ORF13

ORF1

ORF12

ORF11

ORF3

ORF10 ORF9

ORF8

ORF4

ORF7

ORF6

ORF5

Retrotrans_gag

Ty3_capsid

RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

Baculo_F

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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