
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5901
CCA T T T T AAAGT TGT CGCGT AGGT AA T T TGC T AGAA T T A T T T T AA T CGT CA TGGC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - AAC T A T CGAAAAA T A T ACAGGGT C T CA T T TGA T T T T T T TGAGT T TGAAA T AA T C T - AA T CAA T A T ACGA T AAA T T AGT TGT CAC T T TGAAAGT A T T AGT -
CCA T T T T AAAGT TGT CGCGT AGGT AA T T TGC T AGAA T T A T T T T AA T CGT CA TGGC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T T T T AAAGT TGT CGCGT AGGT AA T T TGC T AGAA T T A T T T T AA T CGT CA TGGC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T - AACAAA T A T AAACGAAA T ACAGT T CACAGC T ACA TGT AGT AC T T
T AA T A T T A T CGT T T - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAAACGA T AA T A T T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAAGGAAAAAAAAA T T T T T A T T - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T T T T AAAGT TGT CGCGT AGGT AA T T TGC T AGAA T T A T T T T AA T CGT CA TGAC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - AACC T T T A T AAA T T AAA T AAA T T A T AA T T AA T T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T T A T AAAAACAA T AAAA T A T CCAA T AAACAA T AA T AA T C
CCA T T T T AAAGT TGT CGCGT AGGT AA T T TGC T AGAA T T A T T T T AA T CGT CA TGGC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AAAC T AGCA TGAA T AAA T CA T A T T C T ACAGC T A TGCACA T TGGC T
GGC T T T TGACACCGTGAA T CA TGCGT T T TGGT TGAAAAA TGT AAA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T CAAA T AAAA T ACGAGGT T T AA T TGA T T T T A T C T AAGCA T T AAA T T CCGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT CAC T T AC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T CAAA T AAAA T ACGAGGT T T AA T TGA T T T T A T C T AAGCA T T AAA T T CCGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACGTGAA T A T T TGGA TGAAAA T TGGTGT C TGGGAGT T T T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T AGAGT T T C TGA TGT T T AA T T T T T TGT A T TGA T A T A T T - - - - AGT C T AAA T AAA - - - AAGGGT AGT A T A T T T ACACACGT C T A TGAGT T T T T
C T AGCGCAACGCCAAACGCGACGC TGT C TGCC TGAACGGT C T AA T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T CAAA T AAAA T ACGAGGT T T AA T TGA T T T T A T C T AAGCA T T AAA T T CCGT AAA T CAA T A - - - GGGCAAGA T A T T T C T ACCA T T T T AA T A T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T T AA T CGT CA TGGC T AGT CAAGT T C T AA T T AGAAAACGTGGCGGT T T AAAA T CA T C T T T - - - - - - - - - - CGCCA T CGCCACAAAGGT A TGGT T T AA T T AA T - - T AAC T AAGTGT C - - - - AC T T AAAAC T AA T AAAAGC T AAAAGC T T TGC T C TGC T AACGAGAA TGT C T
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TE: ltr_1_family_139.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5901bp; fragments: 76; full length: 0 (>=5310.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5901 bp
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TE: ltr_1_family_139.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6368bp; fragments: 67; full length: 0 (>=5731.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
10

20
30

40
50

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00

TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 50 100 150 200 250

0
2

4
6

8
10

TE: ltr_1_family_139
 size: 264bp; fragments: 52; full length: 10 (>=237.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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