
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7498
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACAGCCCAAGAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AGCAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T CAGTGGAAAAA T AACC TGA T A T AAAAAAA - - T T A T T CCAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA T A T TGGT TGT ACC T AA T T A - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACAGCCCAAGAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AGCAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACACA T A T A T TGA TGT CGGT T T T CAA T T T T TGT T AAAAAA T T AGT CGT T T T CGT C T A T T T AC T A T AGAAAAGGGTGT T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - T T T TGT T T CA T T T T T T T T AA T A T T AGT T T AAAA T T A T TGA T T A T ACC T AA T TG - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACACA T A T A T TGA TGT CGGT T T T CAA T T T T TGT T AAAAAA T T AGT CGT T T T CGT C T A T T T AC T A T AGAAAAGGGTGT T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGACAAAGAAAAGA T AA T C T CA T A T CAAAAAA - - - - A T T - - AGAC T T T TGT T T C T T C T T T T T T AA T AC T A T T T T AAGA T T A T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACAAC TGT AA T A T - - - - - GT T T TGA - - - - - - CAACAAACA T T AC - - C T AC T CCGT T A T T AACAA - CA T CAAAGGT A T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACAAC TGT AA T A T - - - - - GT T T TGA - - - - - - CAACAAACA T T AC - - C T AC T CCGT T A T T AACAA - CA T CAAAGGT A T T T T A
GT AACAAAGAAAAAA T AA T C TGA T A T CAAAAAA T T T T A T T T CAGACA T T CGT T T C T T T T T T T T T AA T A T TGT T T T AAAA T T A T TGA T T A T AC T T AA T T A - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACAACCCCCA T T T T A T TGA T T T T AAAGT T T T CAAGGACCGA T AC T CCCACCAGA T T C T T AAGAGT TGT C T AAGGTGT C T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACA T T AACAGAACGT CCGGT T T C T T A T T T T T T AAAAAAAGCAAA T CGT T C T CGAA T A T T AAA T A T T T T AAA T AGT T T T T T C
A T AGCACAGAAAGA - T A T T CC - - - A T CAAA T AA T T T TGT T T CAAAC T T T TGT T AC T T TGT C T T T AA T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - A T A T C T AA T AA - - - - - - - - - - C T AGT AGAGAA T CAGTGCAACA T T AACAGAACGT CCGGT T T C T T A T T T T T T AAAAAAAGCAAA T CGT T C T CGAA T A T T AAA T A T T T T AAA T AGT T T T T T C
A T A T CAGAAAAGAAA T AA T A TGAGA T CGGAAAA T A T CA T T T CAGAC T T T T T T T T C T T T T C T T T CAA T A T CA T CA T A T AA TGA T CGA T CA T ACC T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T TGACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_380.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: 7498bp; fragments: 42; full length: 0 (>=6748.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7498 bp
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TE: ltr_1_family_380.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: 8423bp; fragments: 42; full length: 0 (>=7580.7bp)
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TE: ltr_1_family_380

 size: 220bp; fragments: 15; full length: 15 (>=198bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200

10
12

14
16

18
20

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200

0
50

10
0

15
0

20
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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 220 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

ORF15

ORF1

ORF14 ORF2

ORF3

ORF13

ORF12

ORF11

ORF10

ORF9 ORF8 ORF7 ORF6

ORF5

ORF4

DUF1759 RVT_1

Peptidase_A17

Integrase_H2C2

rve

DUF5641

After 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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