
Start crop Point End crop Point

MSA length = 765
AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - GT T ACGAA T T T T A T T A T T T T T T CAAGGT AA T AGT T T C T T TGAAAC T CGCAAAGT T T
GACCGT T CAA TGACGGT TGGT T - - - - - - - - - - T T T AA TGT A T CC TGT T T A TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T C
ACCA TGT AGCCGT T AAC TGT TG - AAGGAGAC T T T CAAGGCGGGCGGT T T A TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T
GTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - GT T ACGAA T T T T A T T A T T T T T T CAAGGT AA T AGT T T C T T TGAAAC T CGCAAAGT T T
ACCA TGT AGCCGT T AAC TGT TG - AAGGAGAC T T T CAAGGCGGGCGGT T T A TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC T
AA T AGAAA T CGGCCGAA T T T TGCAAGGGGGT T T T ACAGGT T A T T AGT T A T TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T
TGCGT TGCCCAACA T A T T T T TG - - - - - - - - - - A T AAAGGACA T TGT A T A T TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T
AA T AGAAA T CGGCCGAA T T T CGCAAGGGGGT T T T ACAGGT T A T T AGT T A T TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T
AC T T A T T AAACAAC T A T AA T T - - - A T A T AA T C T TGA T AA T T C T AGGAAC T TGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T ACGTGA T T AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T AAGGA TGTGACAAAA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T ACGTGA T T AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T AAGGA TGTGACAAAA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T ACGC TGCAA T T T A T T - - - - - - - - - TGT T T A T TGA TGCCAC TGACCACAGT T AAGGA T A TGACA T AA T CA T A T A T AAGAAGTGGCACCCGCGCGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA - - - - - - - - - - T AC T AACAAGAGAAAC T AGC T T TGGAGGAGTGTGTGTGT T AAGGA T A T CA T A TGA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGTGGGGA - - - - - - - - - - GT T ACGAA T T T T A T T A T T T T T T CAAGGT AA T AGT T T C T T TGAAAC T CGC T AAGT T T
ACCA TGT AGCCGT T AAC T T T TG - AAGGAGAC T T T CAAGGCGGGCGGT T T A TGT T AAGGA T A T CA T A TGA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGTGGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A
AAAAAA - - - - - - T C T A T TGCCACAAGA T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AAGGA T A T CA T A TGA T CA T A T A TGAGAAGTGGCAACCGTGTGGGGA - - - - - - - - - - GT T ACGAA T T T T A T T A T T T T T T CAAGGT AA T AGT T T C T T TGAAAC T CGCAAAGT T T
ACCA TGT AGCCGT T AAC T T T TG - AAGGAGAC T T T CAAAGCGGGCGGT T T A TGT T AAGAA T A T CA T A TGA T CA T A T A T AAGAAGTGGCAACCGCGTGGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC
A T AA T A T T T A T T T A TGT T T CCGCAAAGT CGT AC T T AAGGT AGGGGA - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - GT T ACGAA T T T T AA T A T T T T T T CAAGGT AA T AGT T T C T T TGAAAC T CGCAAAGT T T
AGAACGGCAC TGA T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T
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TE: ltr_1_family_395.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: 765bp; fragments: 20; full length: 5 (>=688.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 765 bp
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TE: ltr_1_family_395.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: 992bp; fragments: 24; full length: 0 (>=892.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800

0
5

10
15

20

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_395

 size: 265bp; fragments: 18; full length: 14 (>=238.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 265 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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