
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2570
T T AAA T A T CA T A T A T AA TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACGA T T AC T T CCCCC T T T AACAAA T T T T AC T T CCGAAGA T A T T CCA T T TGC T AC T AA T AACGT AACCCAA T A TGA T C TGT A TGAGAAAGTGGT TGAG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T A T TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCGT T AACA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAA T T AAAA - - - - - - - AA T T C TGAA T
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T AC T T T AGGT AAC T A T T AA T T A T CCAAA T T AAGCC T CCGA T T AC T C T AGA T
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T CAACA T A T T T T C TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A T T T T AAGCAA T T CC T AGT T AC T C - - A T T AAAA T T CC T A - - - T T T T AAA T
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A T T T T AAGCAA T T CC T AGT T AC T C - - A T T AAAA T T CC T A - - - T T T T AAA T
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A T T T T AAGCAA T T CC T AGT T AC T C - - A T T AAAA T T CC T A - - - T T T T AAA T
- - A T CGC TGA TGGCC T T TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACGA T T AC T T CCCCC T T T AACAAA T T T T AC T T CCGAAGA T A T T CCA T T TGC T AC T AA T AACGT AACCCAA T A TGA T C TGT A TGAGAAAGTGGT TGAG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A T T T T T CCC - - - - - - - - - T T AC T CAAA T T AGAA T T AC T A T T A T A T T AA T T
T - - - - - - - - GGGT A T AC TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAGT T A TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACGA T T AC T T CCACC T T T AACAAA T T T T AC T T CCGAAGA T A T T CCA T T TGC T AC T AA T AACGT AACCCAA T A TGA T C TGT A TGAGAAAGTGGT TGAG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - T T AC T T CAAAA
T - - - - - - - - GGGT A T AC TGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACGA T T AC T T CCCCC T T T AACAAA T T T T AC T T CCGAAGA T A T T CCA T T TGC T AC T AA T AACGT AACCCAA T A TGA T C TGT A TGAGAAAGTGGT TGAG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA - - - C T T CAGT CA T CCC T AGT - AC T CGGGTGCGAA T T CC T T T T C T T T CAACA
T T AACGA T T AC T T CCCCC T T T AACAAA T T T T AC T T CCGAAGA T A T T CCA T T TGC T AC T AA T AACGT AAC T CAA T A TGA T C TGT A TGAGAAAGTGGT TGAG - - - - - - - - - - T T T ACAAC T AC TGAAAGT AAGAAGCAAGCAGCAACCGAACCCA T T AACA T A T T T T AAACAA T T CCGAGT T CCA T AAAACAAAAA - - - - - C T A T T T T AAA T
AA T T T T AAC T AACC T AGTGT T AACGGGCC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T CGT C T TGT CCAAAA T T A T ACAAA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AACGGA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T CGC TGGAAGCACGTGCGAACGGGT C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_313.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: 2570bp; fragments: 74; full length: 0 (>=2313bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2570 bp
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TE: ltr_1_family_313.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 2874bp; fragments: 66; full length: 0 (>=2586.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 50 100 150 200 250 300

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_313

 size: 315bp; fragments: 29; full length: 19 (>=283.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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