
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8215
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - C T AGCAGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T T T TGT TGC TGGT T T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AA - - - - - T A - - - T A T T T A - T AA T T T - - - - - - AA - - - - - - - AGGGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGT TGCACGA T - - - - - - - - - - - - - - AA T - - AA T T T A T A T T AA T AC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAA T TGGGT T T A T T T CAAAAGT A T A T T AACGTGT AGAAAC T AA T A T ACCC T A T A TGTGA TGAA TGT T T TGT C T T - - - - - - T A T AA T T A T A T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA - TGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T AAA TGT A T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA TGT A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAGT - A T A T C T A T A T T AACAAA
- - - - - - - T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T T AAA T AAA T AA T T T T T A T T - - - - - - - - - - T T T A T AA T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGT T CAACC T A TGTGT T T C T CC T A - - - - - - T A T C T TGT T ACAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T CAGT T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGC T CGCA T T AA T A T T A T T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T CCACAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGC T CGCA T T AA T A T T A T T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA T AC T - AA T T AA T T T T AAA T T T ACCAAAAAA T AA - T AAGAGC T A TGT T T T ACAA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGTGT T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T AGA T T AA T - - -
T AAAAAA T AC T - AA T T AA T T T T AAA T T T ACCAAAAAA T AA - T AAGAGC T A TGT T T T ACAA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGTGT T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T C T TGCACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGTGAACA T T C T T CA T TGCG - - - CA T A T T T CCAC T C - - - - -
T AAAAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - TGAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAA T T A T A T CGA T T T T AA T A T A
T AAAAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - TGAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAA T T A T A T CGA T T T T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T A T T T C T T CCAAAA T A T A T T AACA T TGA TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA - - - - - CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T C T AAA T CA T A T T T A T A T T AA TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAA T AA T A T A T T T A T A T T T AA T T T - - - - AAAAA T AA T T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T T T T T T ACCCAACGCC T T CA T T - - - - - - TGT A T T T A TGT T A - - - - -
AAAAAAA T AA T A T A T T T A T A T T T AA T T T - - - - AAAAA T AA T T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T C T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAA T T A T A T T T A T A T T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T T AGCAC T T A T AA TGT T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T CCAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA T AC T AAA T T AA T T T C T AGT T T ACCCAAAG - T AA - T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA T AC T AAA T T AA T T T C T AGT T T ACCCAAAG - T AA - T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T A T A T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT AA T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T ACGAC T - AAC T AC T T T T T AAA TGAACAGAAA - - - - - T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AAA T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGTGT T CCA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T ACGAC T - AAC T AC T T T T T AAA TGAACAGAAA - - - - - T AAGAGC T A TGT T T T A T AA T AAA T AAAAAAAAAGT T T A T A T T AA T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA - - - - - AA T T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - CAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T ACGT AGTGAAAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AC T T A T A T A T A T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T C T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAA T T A T A T T T A T A T T AA T A T A
T A TGAAA TGC T A - - ACGA T T T T T AA T T TGCCAAAAA - CAA - - CAGGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CAA TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - A T T T A T A T T AA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAACC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T AAAC T ACA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC T T T ACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - T CAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T TGT T TGT T T CAAAA TGA T A T CGACA T A T T T TGA T T AA T A T A T AA T A T T T AA T A T AAA T A T T T T T T C T T CCAAA T T A T T T T T A T ACCAA T A T A
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TE: ltr_1_family_117.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 8215bp; fragments: 1176; full length: 0 (>=7393.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000

0
20

00
40

00
60

00
80

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8215 bp



0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_117.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_se.fa
 size: 9583bp; fragments: 1686; full length: 0 (>=8624.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000

0
20

00
40

00
60

00
80

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 100 200 300 400 500

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_117
 size: 555bp; fragments: 667; full length: 51 (>=499.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 555 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000

ORF1 ORF2 ORF3

ORF4

ORF18

ORF17 ORF5

ORF16

ORF15 ORF6

ORF14

ORF7

ORF8

ORF13

ORF9

ORF12

ORF10

ORF11

RVT_1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000
0

555


