
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11439
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAAGGT T C T T A T AA T T A T T T TGTGTGT T TGT AGCAAA T - - - - T CGACA T TGA
T AAC - - - AAA T AAA - - T AAA TGCACCAA T T T A T T C T AGC T C - A T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A TGT T A TGA T C T AGT T C T T AA T C T - TGA T AA T T AGGCACAA T T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T A T T AAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAAAACCA T A T T AACAGT A T T A TGT CA T T C T AA TGC T T A - - - T CAAAA T AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCACAACACA
TGT CA T T CAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T T AAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA - - - - - - - - - - - - CA T T CCA T TGGGAC T CGA T CA T - - - - - TGAA T CA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAA T TGA T T A - - AAGGTGC TGC T T AC T T T TGAA - - - - - - - - - T AA T T TGAA
- - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAA T A T A
T AACA T T AAA T AA T AA T AAA TGCGACCA T TGT T T A T AGC T CAA T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC T T T - - A T A T T A T T A T TGAA T A - T T T T AA T - AAGT - CAAC T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AC TGTGCAA TGAAC T T C T T C T T C T T C T T T AA T T A - - - T T AGCA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T A T T A T T T AA T T ACC T CA T T AGGGC T CCA T AA T - - - - - - TGT T C T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAACGGCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAGT AGT AAC T AA T AACC T T A T TGT AGGT A T A T AA T T - - - - T AAA T A T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACAC TGGA T C - - - - AAAA T TGT TGT CA T T A TGT AAG - - - - - T CA T T ACGT A
T AAC - - - AAA T AAA - - T AAA TGCACCAA T T T A T T C T AGC T C - A T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC T T T - - A T A T T A T T A T TGAA T A - T T T T AA T - AAGT - CAAC T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGA T T ACACCCA T T T T A T AAAA T AAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACCA T CA T T T T AA T T A T AAC T T T T AA T T T T T A T A TGT - TGT T T T AAA T T T A
- - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCC T CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAA T CA T AAA T T AA T CAA T T TGT T AC T T T T T AAC TGC - - - - - C T AAAA T AAA
- - - - - - - AAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACA T T AC T C T T A - - - T T CCA T AGT A TGGGC T A TGCAGT T - - - - TGAA T A T AAA
T AACA T T AAA T AA T AA T AAA TGCGACCA T TGT T T A T AGC T CAA T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC T T T - - A T A T T A T T A T TGAA T A T T T T T AA T - AAGT - CAAC T TGT A
T AAC - - - AAA T AAA - - T AAA TGCACCAA T T T A T T C T AGC T C - A T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAC - - - AAA T AAA - - T AAA TGCACCAA T T T A T T C T AGC T C - A T CCAAGC T AA T A T T C T T T T CA T AAGAGCAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T T AAA T AA T T ACGAA TGT ACCAGT C T AC T CCAGC T CAAGCCAAGA T T ACACCCA T T T T A T AAAA T AAAA T T T T T T A T T T CCCAAAAAA T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGC T T CCA T T - - - C TGT A T T CC T T T T CA T AAGTGA T - AAGT T TGGGA T A TG
T T AC - - - - AA T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C - - AACAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T TGC T T T T T T ACAA T - - - - - - - - A T T TGT A
- - - - - - - - GGAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AA T T AAGT T T T T A T AA T - - - - - T AAGT T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGACACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T ACA T A
GAAC - - - T A T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - GAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAAC T CA T T T AAA T T T AA T A T AAAA T AAAACAAAC TGA T T T AAAC TGC TGCGT AA TGT T T T T C T - - - - - AA T T A T A T A T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_590.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 11439bp; fragments: 6693; full length: 0 (>=10295.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11439 bp
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 size: 11793bp; fragments: 6927; full length: 0 (>=10613.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000

0
50

0
10

00
15

00
20

00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

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

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_590

 size: 7304bp; fragments: 688; full length: 1 (>=6573.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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