
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7923
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AA T T TGAAAGTGT T T T T AAAA T T T T AGT T A TGT T T T CAA T AA T AA T AAGAAA TGA T AA T C T T T T T A T A TGT T T T A T T AAACA T T A T T A T T AAAAAAA - - - - - - - - - - TGAACAA T TGT T T T A T T T AAA T T T T T C T T T AA T A T AA TGGA TGC TGAAAA
C T T AA T A T T T T AA - AA T T T A T T AA T T T T AGT - - - - T A T CCGAACGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACAA T AGT T T T T T A T AAC T T T T T C T T T AA T A T AA TGAA T A T TGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACAA T AGT T T T A T T T AGC T TGT T C T T T AA T A T AGCGAC TGT TGGC T A
T T AAA T TGT AAAA T AA T T T A T AAA TGT T TGT T T T T AA T T CAGT AAAAA T - AAAAA T AGT C T T T T T T T - - - T T A T T T T A T T AAAA TGT C T T A T T AA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T - - - - - - - T AA T T T AAAAA T T A T CGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - GAA T AA T AGT AA T T T T AA T AGACA T T T T T A T AAAAA T TGGTG - T AGCGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACGA T AA T T T T AC T T AACA T T TGC T T T AGCA TGA T AAA TGT TGGAAA
C T T AA T - - - - - - - - - - - TGA T AAA T T C T AGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AA T T T T AAAA T AA T T T A T AAGA T T T AA T T T T T T A T T CAA T AA T AA TGAAAAA T AGT AA T T T T T T T A T A T A T T T T A T T AAAAA T T A T T A T T AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T A T A T T T T A T T AAAAA T T A T T A T T AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACAA T AGC T T T A T T T AAC T T T T T T T AAAA T T T AA TGAA TGT T AGAAA
T T T AA T T T T AAAA T AA T T T A T AAGA T T T AA T T T T T T A T T CAA T AA T AA TGAAAAA T AGT AA T T T T T T T A T A T A T T T T A T T AAAAA T T A T T A T T AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_118.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 7923bp; fragments: 81; full length: 0 (>=7130.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7923 bp
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TE: ltr_1_family_118.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 8691bp; fragments: 81; full length: 0 (>=7821.9bp)
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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_118
 size: 409bp; fragments: 42; full length: 8 (>=368.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 409 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

ORF1

ORF13

ORF12

ORF11

ORF2

ORF10 ORF9 ORF8 ORF7 ORF6 ORF5 ORF4

ORF3

RVP_2 RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2

rve

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 50 100 150 200 250 300 350 400

ORF1

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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