
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5205
A T T TGAACAA T T AA T T T T TGAAA T AGACAGCCAC T - - T T AACG - T AAA T T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGAACAA T T AA T T T T TGAAA T AGACAGCCAC T - - T T AACG - T AAA T T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCC T T A T AA T TGCCGCGC TGT AAA T T ACGGCC T ACC - - - - - - - - CCACGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCC T T A T AA T TGCCGCGC TGT AAA T T ACGGCC T ACC - - - - - - - - CCACGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - T T T A TGA TGA T T T T A T T AA T AA T T AA T AAAGT CAAAC T T T T T TGT T C T A T A T - - - C T A T A T T A T TGAGT TGT T - - - - T AA T T A T T T ACA T AA T T TGT T AA
C T AAAA T AAA TGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCA T T A T T A T CGAGGGC T A TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAAA T AAA TGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCA T T A T T A T CGAGGGC T A TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACA TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACA TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAA - - - - CAAGAAGT T AAAAGA T AAAGAC T T T T A - T A T TG - CGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA T T A T T T T A T T T A T AAA T AGT AAAA T T AAA T T T T T T T A T T AAA T A TGGA T T T T A T AA - - AAA T AA - - AAGT T AA T T A T T T A T T CAA T T T A T T AA
A T AAAA - - - - CAAGAAGT T AAAAGA T AAAGAC T T T T A - T A T TG - CGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA T T A T T T T A T T T A T AAA T AGT AAAA T T AAA T T T T T T T A T T AAA T A TGGA T T T T A T AA - - AAA T AA - - AAGT T AA T T A T T T A T T CAA T T T A T T AA
AAAA T A T AGA T AAA T AGC TGGAACA TGCGGT CAG - - - C TGT T - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - T - - - T AAA T A T T T T A T T T A T AA T A T A T AAAA T T AAGT T T T C T T A T T AAA T A T AGA - - T T T TGT T T AAAAAAA T AAGCGAA T T A T T T T T T T A T T T T A T T AA
TGACAGT - - - AAAA T T T C T AACC T ACGT A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T AGA T AAA T AGC TGGAACA TGCGGT CAG - - - C TGT T - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGTGA T AAA T TGGT CGGCAAGT T CCGCGCGCCA T T A T AAA T AA TGACA T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA TGC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T T C T A TGA T T AAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACAGT - - - AAAA T T T C T AACC T ACGT A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT T - - - - - - - - AGA TGCA T A TGT T CA T T A - - - - - CCGAAA T AC T AA
AGGTGA T AAA T TGGT CGGCAAGT T CCGCGCGCCA T T A T AAA T AA TGACA T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA TGC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAA - - - - CAAGAAGT T AAAAGA T AAAGAC T T T T A - T A T TG - CGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACC T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - TGAGT AAC TGT T T T A T T T T T AA T T AAGGAAAGT AAA T T C T C T T A T T AAA T T TGGAC T T CGT AAC T AGT T AA - T AA - - - AA T TGT T CA T T CAA T T T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACC T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - T T TGT AA TGAGT T T A T TGA T AA T T AA TGAAA T - AGA T T T T T CGA T T AAA TGTGGA T T T T ACAA T T AAA T AA - - AAGT TGT T T AGCCA T T C T A T T TGGT AA
AAAAAA - - - - AGA T CGA T T A T ACCAAAAAA T CGT TGAC T A T TGT TGGTGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - A T T A - AA T T A T T T TGT T - - - - A T T AA T AA - - - T CAA T T T T T T T AGT AAA T A TGGA - - - - ACAA - - AAA T AA - - A TGT T A T C T A T T T A T T CAAA T T A T T AA
AAAAAA - - - - AGA T CGA T T A T ACCAAAAAA T CGT TGAC T A T TGT TGGTGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGTGA T AAA T TGGT CGGCAAGC T C T ACGCGCCA T T A T T A T T T AAAACA T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGTGC - - - - AAAGT AGC T CA T CCC T ACAAC T T T T T - TGA T TG - A T A T AA TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T C T CA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - A T T A T A T T T ACCC T AGT T A T AA T TGACA - AAA T AAA T T T T T T T A T T AAA T ACGT A - T T AA T AA T T AGA T AAAA - - - - - - - - AA T T T A T - - - - - - - - - - - -
GGGTGC - - - - AAAGT AGC T CA T CCC T ACAAC T T T T T - TGA T TG - A T A T AA TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T C T CA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T - - - AAAA T A T T T AGACGACAAAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T - - - AAAA T A T T T AGACGACAAAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - T T CA T A T T T A T CGCGT T T A T AA TGAA T A T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - A TGGA T T C T A T AGT CAGA T AAC T AAC T T AA T CA T CCAG - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - T CAAC TGT C T CCGTGC T T AACC T CC T - - - - - - - - CGC T C T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T CAAC TGT C T CCGTGC T T AACC T CC T - - - - - - - - CGC T C T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - CCAGT T AA T AAAC T A T ACA T T T T T - - A T T A T T - A TGT CGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - T AA T AA T AAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - CCAGT T AA T AAAC T A T ACA T T T T T - - A T T A T T - A TGT CGT TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C TGA T AA - AAAA T TGC T T AAA TGGGCA - - - - - - - - - T A T AG - AGA T C T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C TGA T AA - AAAA T TGC T T AAA TGGGCA - - - - - - - - - T A T AG - AGA T C T TGTGGCGGA T CGA T A T CGACAA T CCCA T CCA T AC T AGGGC TGTGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_171.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5205bp; fragments: 121; full length: 0 (>=4684.5bp)
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TE: ltr_1_family_171.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_bc.fa_se.fa
 size: 6650bp; fragments: 121; full length: 0 (>=5985bp)
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TE: ltr_1_family_171
 size: 285bp; fragments: 56; full length: 34 (>=256.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200 250

10
20

30
40

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200 250

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200 250

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 285 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

ORF1

ORF9

ORF2

ORF4

ORF8

ORF7 ORF3

ORF6

ORF5

DUF7041 RVP RVT_1

RT_RNaseH_2

Integrase_H2C2

rve

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
0

285


