
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9565
AAAAGT AACGAA T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T AAAA T AGAA T A - - T T T T T T AAA T A T C T A T AAAA T T T T T AAAA T CAAA T T T AAAA T T
GCCGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT - - - AA - AGAA T A T T T T T T A T AAA T A T T - A - AAA T T T T T - - - - - - - - - A T T T T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGAA T CAGAAAA T T A T T T T T A T A T A T T T A T AAAA TGC T C T AAA T AAAGT A T CAAAA T
AGTGAAGGCGT ACCGT A T CA TGT TGCGGAGAAC T A T ACAGTGT T AAGGCGA T AAGT AA T T T T T T ACC T T T CAGGAA T T AGT T ACAAAA TGAGCC T AACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A - CA - AGAACA - - A T T C - - - - ACGT T T A T AAAA T T T T T AAAA T AA - A T T T AAAA T -
CACCGTGT CA T CGCGCC T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAGTGGAA T A T T T T T T T T AAA T A T TGGT AAAA T T T T T AAAACAAA - - - - - AAA T T
AGCGAGGGCGT ACCGT A T CA TGT TGCGGAGAAC T A T ACGGTGT T AAGGCGA T AAGT AA T T T T T T ACC T T T CAGGAA T T AGT T ACAAAA T T A T T T CAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACCACCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AGAA T - - - A T A T T TGT T T T AAG - - T T T A T - - AA T T T T T AAAA T AAAA T T T AGAA - -
T T T AACAGCCGT ACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCGAGGGCGT ACCGT A T CA TGT TGCGGAGAAC T A T ACGGTGT T AAGGCGA T AAGT AA T T T T T T ACC T T T CAGGAA T T AGT T ACAAAA T T A T T T CAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCACCA TGCAACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CA TGGCC T AC T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T - GGT TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGAGT A T T
AGCGAGGGCGT ACCGT A T CA TGT TGCGGAGAAC T A T ACGGTGT T AAGGCGA T AAGT AA T T T T T T ACC T T T CAGGAA T T AGT T ACAAAA T T A T T T CAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC T T T AACACAGCA T C T C TGA T T T T A T T T AAA T A T T TGA T A T TGA T ACAGT AGT T T A T T T T A T AC T T T AA T TGT A T T A T T T ACA T A T T T A T T T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_477.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 9565bp; fragments: 160; full length: 0 (>=8608.5bp)
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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 9565 bp
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TE: ltr_1_family_477.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 10334bp; fragments: 146; full length: 0 (>=9300.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000 10000

TE consensus structure and protein hits (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_477

 size: 1252bp; fragments: 59; full length: 1 (>=1126.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1252 bp



0 2000 4000 6000 8000

ORF26

ORF1

ORF25

ORF2

ORF24

ORF3

ORF23

ORF4

ORF22

ORF21

ORF5

ORF6

ORF7

ORF8

ORF20

ORF19 ORF18

ORF9

ORF10

ORF11

ORF17

ORF12

ORF16

ORF15

ORF14

ORF13

rve RVP RVT_1 RT_RNaseH_2 Integrase_H2C2

rve

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 200 400 600 800 1000 1200

ORF6

ORF1

ORF5

ORF2

ORF3

ORF4

Before 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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