
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2558
T T A T ACAGCA T AG - A T AGT TGT CAGC T CGACACAAGCGT CA T C T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AA T AACAC T AA T T T T AAACGCCACA T T T C TGGCGCCCAACGTGG - CA T AAAAAAAA T A T AA - T AAC T T AAAA T T TGAC T T T A T T A T A T
CCACAAAA T A T A T AA T T A T T C T T CCGGGA T C T TGG - - - - - - - T T T AC - T A - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGGT CA T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T AA T T T T AAACGCCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC TGAAC TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T AAA T T T AAACGCCACAGTGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - TGAAAGCAC TGT A - - T T C T T T T ACA TGCCA T AGT A T CGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T CCC - - T AACACCAA T T T T AAACGCCACAC T TGTGT A T - - - - CCAGGGCCA TGAGA T T T AAGA T A - T A T T T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - T
GT A T AACA T - - - - - - - AAA T T AA T ACGT CA T C T AA - - - - - - A T C T A TGA T A T A T T AA T A T T AA T A TGT AAGGT CA T T T T T T C TGT T AGGAAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACC T - ACACCAC T AA T T T T AAACGCCA - - - - CAGAGTG - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAGA TGT AA T T CA T A T AAAC - - - GGCC T TGAACAAA
T T T T AACA T A TGA - A T AAA T C T C T AC T T T T T A TGA - - - - - - AGT T A T - - - A T A T T A T T A T T AA T A TGT AAGGT CA T T T T T T C TGT T AGGAAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACC T - ACACCAC T AA T T T T AAACGCCACACCCA T AGCA - - - - - - - - - - - - - AA T AAACAA T AA T A - T AA T T T AAAA T A TGGTGC T T AGT TGA
T T A T T AAACAAA T - A T AA T T A T T CAC T AGT C T TGA - - - - - - - - T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACA T AAC T AA T T T T AAACGCCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACCAC T AC T - - - - - - - - - - - - - AC T A T AC TGT AA TGA
A T CAAA TGT A T ACAAAAA T TGT T AGGCGACA T TGAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACC T - ACACCAC T AA T T T T AAACGCCACACCC TGAAC T A T CAGCCA TG - AGT ACAAACAGT T T T A T - - - - - - - - - - - GT AA T T A T A TGT ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACC T - ACACCAC T AA T T T AAAACGCCACA T T T T TGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T ACCA T TGC T AA - - - - - - - - A T AGCGT T C TGTGA T
ACAGAAACCC T AAAA TGGAC TGT T AGT TGT T ACGAA T A T CAA T T T A TGCAA T A T T A T T A T T AGT A TGT AAGGT CA T T T A T T T TGT T AGAGAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCCCAACACCAC T AA T T T T AAACGCCACA T T T T CGGCGCCCAACGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACCC TGAGA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGGT CA - - T T T T T TGT T AGAGAAA T ACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T AA T T T T AAACGT CACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T CCC - - T AACA T CAA T T T T AAACGCCACA T T T T TGGCGCCCAACGTGGCCA T AAAAAAAAAAGT - - T AA T T T CAAA T T T T A T A T T ACA T T T T
T AAAACGGT A T T AGGAAAA T CCGGGGC T T T T T T AAACA T CAA T T T A T AAAA TGT T A T AA T CAA T A TGT AAGGT CA T T T T T T T TGT T AGAGAAACA T A T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T T CCC T AC T C T AAAAA T A T TGAA T AAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGCAGACGTGA T C T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T AGGT AGCC - - - CAA T C T TGAGT AC T T T TGG - - - - - - - TGCA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGGT CA T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACC T AACACC T C T A T T T T T AAACGCCACAC T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T T AGAGT T CCGT A T T ACCGT C T
CCAAAAAA T A T A T - - - AA T T T T T T AACA T T T A T AAACAACAA T T T ACGAAA T A T T A T T AGT CA T A TGT AAGGT CA T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A T - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T A T T T T T AAACGC T ACAAGCGT T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACGT T - - T AA T A T AGGAA T T AGTGT T AGGGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CCC T AACACCAC T AA T T T T AAACGCCACA T T T T TGGCGCCCAACGTGGCCA T AAAAAAA T A TGT A - T AAC T T AAAA - T TGAC T T T A T T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T AA T T T T AAACGT CACAC T C TGT C T C - - - - - - - - - - - - A T A T AAAA T A T AC T - - - - - - - - - - - - - C T CA T A T T ACA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T T T CC T AACACCAC T AA T T T T AAACGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAAGT AGTGT T A - CAAC T ACACA T T TGT A T T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC TGACACCAC T AA T T T T AAAC T ACACA T T T T T TGC T CCCAACGT AACCA T AAAAAAAA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T CCC T AACACCAC T AA T T T T AAACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_392.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: 2558bp; fragments: 102; full length: 0 (>=2302.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2558 bp
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TE: ltr_1_family_392.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: 2985bp; fragments: 98; full length: 0 (>=2686.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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_392

 size: 191bp; fragments: 36; full length: 16 (>=171.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150

0
5

10
15

20
25

30
35

TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 191 bp



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF1 ORF2

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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