
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2188
AGAAA T T ACC T AAA T T CA T AGGAC T CAAAGCCAA T A T T AGAGA T T T CGT AAAA T T T TGTGAA T T TGT AACGGT CA - T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - T T TGA T AA T A T AAGAGT T T T A T T T CC T AACACCAC T AA T T T T AAACGCCACAGT T AAA T ACGAA TGCCCACA T CGAGA T CGCG - GT C T CCA T T T T A T T AC
A T ACAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGGT CA T T T - T T T T TGT T AGAAAAACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - CCGTGGT TGGAAAGGAACAAAA TGC T A T T AAGT T
CCA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T - - T C T TGTGT AACGGT CA T T T A T T T C TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAA TGT A T A TGT A TGT CA TGA T AA T AAA T A T T T AAAAAAGGT T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGGT CA - T T T T T T C TGT T AGGAAAACACA T A - - - - - - - - - - T T TGA T T A T A T AAGAGT T T T A T T T CC T - ACACCAC T AA T T T T AAACGCCACA - - - - - - CACAAAA T AAACAA T AA T AAA TGT - - - AGT TGAAA T T T A T T T
GT AAA T T T A T A T AAA T TGT AGAAAAAGAAAAAAGT AAAAAAGAA T T T CAG - - - - - - - - - AGAGT TGT AACGGT CA - T T T T T T C TGT T AGGAAAACACA T A - - - - - - - - - - T T TGA T T A T A T AAGAGT T T T A T T T CC T - ACACCAC T AA T T T T AAACGCCA - - - - - - - - CA TGAGAAAAAAGA TGT ACGA T C T T - AAAA T AC T A T T T C T T T
T T T T C T CCGGACAGT T T T CA TGGT AAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T T - - - GC T T A TGT AACGGT CA T T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - T T CGAA T A T A T AAGAGT T T T A T T T CC T AACACC T C T AA T T T T AAACGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT A T T T CCAGA T CACC T ACGA T A T AA T A T A T C T AA T AAAGGC T T CA T A - - - - - - - - - - - - - T TGT AACGGT CA T T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CC
ACAGAA T AA T AACA T T T T T T TGGCAACCCCAAAGT CCCAC T CAGGT T TGAAAA T C T T A T CC T ACCGT AACGGT CA - - - T T T T T TGT T AGAGAAA T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A TGT T A T TGT AACGGT CA T T T T T T T T TGT T AGAGAAACA T A T A - - - - - - - - - - T T TGA T T A TGCAAGAGT T T T A T T T CCC T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CAA T T CGAGGGGAAA TGACGAAAGA TGAACGAAAC T ACGACAGT TG
AGAA T T T AAC TGCCC T T T T AAGAGGT AAA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA TGT AACGGT CA T T T T A T T T TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - T T TGA T T A T A T AAGAGT T T T A T T T CCCAACACCAC T AA T T T T AAACGCCACAGT CGAA T CCAGCGT CAGCGGT TGGAAA T CAGCGGA T T AAAAGT AGT TG
AAAA T A T CC T AAA T CCAA T T CGACGAA T CACAAACGAAACACA T T T T T T AAAA T T T T A - CCCC T TGT AACGGT CA - T T T T T T C TGT T AGGAAA - - ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - CAAA T A T AGT AGGAGT T A TGGGAAA T T TG - A T AACCGGA TGC T T C T
A T AAA T T AACAAACA T T C T CAGAC T T CACA T AA T T AACC T A T A T T T T T T AAAA T T T T ACAAA TGTGT AACGGT CA - T T T T T T C TGT T AGGAAAACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - T AGAAAAACAAA T AAGAAA T AC - - - T AC T AAAA TGCAA T T
AAA T A T CC - CA T A T T T C T T AGGACCCGT T AGGAC T AAGGC T AA TGT T CAG - - - - - - - A T T AGCGTGT AACGGT CA T T T T T T T T TGT T AGAGAAACACA T A - - - - - - - - - - T T CGAA T A T A T AAGAGT T T T A T T T CC T AACACCAC T AA T T T T AAACGC T ACAGT CA T A T A T T AGGGT T AAGA T CGGAAGCA T ACAAA T T T AAAC T T T T T T
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TE: ltr_1_family_872.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: 2188bp; fragments: 108; full length: 0 (>=1969.2bp)
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After TEtrimmer 2188 bp
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TE: ltr_1_family_872.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: 2526bp; fragments: 100; full length: 0 (>=2273.4bp)
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TE: ltr_1_family_872
 size: 4394bp; fragments: 79; full length: 0 (>=3954.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4394 bp



0 250 500 750 1000 1250 1500 1750 2000

ORF5

ORF1

ORF4

ORF2

ORF3

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF1

ORF2

ORF13

ORF12

ORF3

ORF11

ORF10

ORF4

ORF5

ORF9

ORF8

ORF7

ORF6

Retrotrans_gag Integrase_H2C2

Before 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

 consensus before T
E

trim
m

er (bp)

0 500 1000 1500 2000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000


