
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12167
AA - - - - - - - - T A T T TG - - AAA T T - - AA T TGAAC - - - A T A - - - T T T - C T AC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T TGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAACCC T AACACA T TGT T AC - - - - T AGAAA - A T T T CAA T A T T TGA T AA T A T T T - T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAACCC T AACACA T T T T T AC T T AA T AGA - - T T T C T C T C T AA T TGT T AAACC T T T T AAC
CA - A T AAA - - - - - - - - - - AAAC T - - AA T C T CGC T AAA T A - - - T AC - - T TGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - TGT C T CAGAAA - - - - - AAA T T T T C T AGT
CCAGAAAAGT T AAA T T A T AGA T - - - GA TGT T TGA - - - - - - - - - - - - - GAGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGCC T T T CGAACG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAACCC T AACACA T T T T T ACA TGA T AAAAA TGCC T CCAAAA - - - T T AGA T C T C T T T A T
CA - - T ACAA T T AA T T - - - AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - T T C T CGT AAAG - - - - - - - - - T T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAACCC T AACACA T T T T T ACA T AA T AAA - - T T T C T T CAAAA T TGT CAAA T T T T T T T A T
CAAA T AAGA - - - - - - - ACAAAC T C T - - - C T C T CAAGGGAA T ACA T A T T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T CGGGAA - - - - - - - - - - - - - T T A T
TGAACA T AGT CGGT T C - - AAA T T - - AGT T T CGC - - - A T AA - - T A T - - T A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACC T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAAC T T AA T T AGA T T T A T AGA T AA T AAAAA T T C T T C T T AA T - - - - T A TGT T C T T A T A T
T AGA T AAAAA T AA T A - - - AAA T C - - AA T T T A T CAAA - CAA T A - - - - - A T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AC T A T T T - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C T CAAGA - - - - - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T CA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T T AAA T CA - - - - A T AAA T AC T AA T C T C T CA - - - - - - - - - - - - C T TGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT CCGGAA T TG - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGC TGAC T T ACAAAA - T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CGACAA - - - - - - - - - - - - - T T A T
T AAA T T AAA T T A T T T T A T AA T T T C TGGT T T T C T - - - - - - - - - T ACA - GT T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA TGT T TGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - GA T T AA T T T - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T A T A T A T ACGAGGT AGAAAAA T A TGCAGCAAA T CAAACCC T AACACA T T T T T ACACAA T AGG - - GA T T T C TGAAA - - - T T T AA T T T T A T T A T
T A - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T - - AA T T T T T AAA - - - - - - - TGT - - AAA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T TGTGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - T AAAA - - - - - - - - - AAA T C - - AGT A T T A T - - - - T AA - - CAG - - T CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGTGCA T C T ACCA - - - - - - - - - T CC T - - - -
T A - - T AAAA T T T A T - - - - AAA T C - - AA T C T T C T AAAA T AA T A T A T ACAAGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - AA T T CC T A T AA - - - - - TGA T T T T CGAC T
CAAA T T AAAA T AAA T - A T AGA T T - - AA T T T T T C T T C - - - - - - - - - - - AAA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - TGGACAAACC TGT AAGACCA - - - - - - - - - - - - - -
CA - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T - - AA T T T T T AAAAA T AA T A T A T - - GT T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - T T T T TGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
CG - - T AGAA - - - - - - - - - CAA T T - - AAC T T A T T AAA - - - - - - T A T ACA T C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGCGT AA - - - - - - - - - - - - - T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - AAA - - - - CCCC T AG - - - - - - - GAA T - - - - T TGG
CAAA T AAAC T CCACC T AGGAA T T T TGGT T T ACGGT A - CGAGAC T TGCCA T C T TGC T TGCACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGGAAAA TGG - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T AAGAGT AA T T T - - AGA T T CCAAC T A T A T AAG - T AA TGT A T ACCGC TGTGGTGCAA T CAAA T AAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGA TGCAGT - - - - T AGAAACA T T T T CA T - - - - - T T AAC T T T T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T C TGCAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGTGCAA T TG - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_502.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 12167bp; fragments: 444; full length: 0 (>=10950.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 12167 bp
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TE: ltr_1_family_502.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_se.fa
 size: 12489bp; fragments: 471; full length: 0 (>=11240.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
20

40
60

80
10

0
12

0
14

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

00
0

12
00

0

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 12000

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_502
 size: 4851bp; fragments: 4459; full length: 1 (>=4365.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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