
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5437
CGAAA T T A T CAA - - - - - - T ACC TGT CA T T A T T T CAAAAA T T AAACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT TGA TGGC T AGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - T T AAAAGT AGT T CACAAGG - - - ACAC T A T CA T CA T TGT T C T TGTGT CC
CGAAA T T A T CAA - - - - - - T ACC TGT CA T T A T T T CAAAAA T T AAACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT TGA TGGC T AGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T AAA TGT AAGAA T AACGT A - T TGCA - T T AA T CGT T T T T A T AAGAAAGT T CAAA TGT T A T T T ACAA T AA T T A TGT T AA T A T T T TGT T TGT T T T - T T T
CAA T AACAA T T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT AAC TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T A TGA TGGC T AGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAC T T AGAGACGC T T - T T T TGGAAAAGAAAGCA T CAGACGC T TGGTGA - - - - - - - - - - AGT A TGAGAGGGA T AGA TGT A TGA TGGC TGGC T T CGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAC T T AGAGACGC T T - T T T TGGAAAAGAAAGCA T CAGACGC T TGGTGA - - - - - - - - - - AGT A TGAGAGGGA T AGA TGT A TGA TGGC TGGC T T CGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAA TGT TGT AG - - - - - AC T T A TGACA T AAAA T A TGA TGA T A T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T ACA T AA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T T T A T T T T - - - - - AA T T ACAGAAAAA TGTGAAAAAA T T AA T A T C T T - - C T T T AAGAACAA T CA T AAGGAAAAA TGT A TGA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGCAC - - - - - - - - - - - T T T T T AAACGT AA T T AGA T AA T AA T A T AA TGT - - T T A T AGT AA T AA T AA - GAAAA T - - A T T T A TGA T AGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGCAC - - - - - - - - - - - T T T T T AAACGT AA T T AGA T AA T AA T A T AA TGT - - T T A T AGT AA T AA T AA - GAAAA T - - A T T T A TGA T AGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T C T A T AGT A - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T A T A T A T T A T A T T T T T AAAAA T AA T AA - AAAAA T - T A T A T C TGA T AGC TGGCGT AGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAACGAA T TGAGT T T A T T T A T AAGA T T ACA T TGA T ACAAAGCAAGT ACA T T T T T AAAAA T AA T AA T AAAAA T AAA T T AC TGA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - CGAA TGAACGT CAAAA T AA TGT A T T T AAA T T T AA T A T T T T T T A T AAAAAAGT - - - - AAGT T A T T T A - - - - - A T T A T A T T AA T A T T T T T T T TGT T T T A T T T
T AGA T A T A T A T A - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - T A T - - T T T T AAAAA T AA T AA TGAAAAC T T ACAC TGGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCGTGCCC T C T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGT A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGTGA T AAAAAAGT T C - AGT T AGAAAAAAAA T AA T T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T AAAAA T AA T AA T AAAAA T A T A TGT A TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA TGC T A T T TGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAACGAA T TGAGT T T A T T T A T AAGA T T ACA T TGA T ACAAAGCAAGT ACA T T T T T AAAAA T AA T AA T AAAAA T AAA T T AC TGA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - CGAA TGAACGT CAAAA T AA TGT A T T T AAA T T T AA T A T T T T T T A T AAAAAAGT - - - - AAGT T A T T T A - - - - - A T T A T A T T AA T A T T T T T T T TGT T T T A T T T
CAAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT AGC TGCCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T - - - - - T T AAA T T T A TGT A T T AAAA T T TGA T A T T T T A T AAA T AAAAA - T CAA T AGA T A T T T ACAGT T A T T A T A T T T - - - C T T T C T T T T CC T T - T T A
T AAGAA T CA T AAGA T T T AA T C T T AGGGGAA T T T AAAAAAAAA T A T A T T A T - - - - - - - - - CCCAA T AA T AAAAC T C T A T A T A TGA T AGA TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGAACA T CAACA T AA T A T T T C T AAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - T AACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA T A T A T A T A - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T T T T T AAAAA T AA T AA - - - AAA T - T A T A T A TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - CAAACGAGCA T CA T A T T - - - GT A T TGAAA T T T AA T T A T T T T TGAAAACAAA T T C T AGTGA T A T T T ACGAGAA T T A T A T T T - TGT A T T T T - - - - - - - AC T T
T AGA T A T A T A T A - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T T T T T AAAAA T AA T AA - - - AAA T - T A T A T A TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGCC T T T T T AA - - - - - C T CGT T AAAAA T T CGCC T A T AAA T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - CGGA - GAGCGT CAAAA T A T TGT A T T T AAAA TGAA T A T T A T T T A T A T AAGAGA T T AAAAA - - - A T AACAA T AA T CA T A T TG - - GT TGT T TGCG - - - - A T T T
AGGCC T T T T T AA - - - - - C T CGT T AAAAA T T CGCC T A T AAA T AAA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAC T T T T C TG - - - T T AGT T CCAAAAAGCGT T AAAAACAAAACCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T A TGA T AGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAC T T T T C TG - - - T T AGT T CCAAAAAGCGT T AAAAACAAAACCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T A TGA T AGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT A TGA TGGC TGGC T T CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAA T CAGC T T - - - - - - AGTGGGGCA T T A T A TGAGAA T T T TGGT A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - CAC T TGT T A T AGT AGT A T T T T C TGTGACC T - - - -
T CAAACGAA T TGAGT T T A T T T A T AAGA T T ACA T TGA T ACAAAGCAAGT ACA T T T T T AAAAA T AA T AA T AAAAA T AAA T T AC TGA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - CGAA TGAACGT CAAAA T AA TGT A T T T AAA T T T AA T A T T T T T T A T AAAAAAGT - - - - AAGT T A T T T A - - - - - A T T A T A T T AA T A T T T T T T T TGT T T T A T T T
T CAAACGAA T TGAGT T T A T T T A T AAGA T T ACA T TGA T ACAAAGCAAGT ACA T T T T T AAAAA T AA T AA T AAAAA T AAA T T AC TGA TGGC TGGC T T C - T C T A - - - - - - - - - - CGAA TGAACGT CAAAA T AA TGT A T T T AAA T T T AA T A T T T T T T A T AAAAAAGT - - - - AAGT T A T T T A - - - - - A T T A T A T T AA T A T T T T T T T TGT T T T A T T T
AGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGTGGC TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGTGGC TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGC TGGCGT CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGCA T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGT AC T AC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGGA TGGC TGGC T T TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A TGA TGGC TGGC T T TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_403.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: 5437bp; fragments: 1098; full length: 0 (>=4893.3bp)
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After TEtrimmer 5437 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

20
25

TE: ltr_1_family_403.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: 6459bp; fragments: 621; full length: 0 (>=5813.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE: ltr_1_family_403
 size: 247bp; fragments: 63; full length: 54 (>=222.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200

50
52

54
56

58
60

62

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 247 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

ORF9 ORF8

ORF1

ORF2

ORF7

ORF3 ORF6 ORF4

ORF5

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

247


