
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5177
GA T T ACA - - - - - T A T T T T T T T T T AAGTGT T AAAGAAACACAA TGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AAGAACAAAA T T A TGT TGCAGT TGCA T C T CCAAA T T AAA T A TGGCACA
C TGAA T AA - - - GCA T T T T T T - - - - - - - GT T AGACAAA T T TGT T T T A - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AAGAACAAAA T T A TGT TGCAGT TGCA T C T CCAAA T T AAA T A TGGCACA
GA T AAAAAAA T AAA T T - - - T T T T T T T - T T CCGT T ACGT T T T T TGCA - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AAGAACAAAA T T A TGT TGCAGC TGCA T C T CCAAA T T AAA T A TGGCACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAA T ACA - CA T AA T T T T C TGT A T AA T CCGCA TGCA T T TGA T TGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGCAC TGAAAA T A T T C T T AAGAC T CACCC TGA T A T TGAA T - - CAC T CG
GAAGAAAA - - T A TGT C T A T T T T AA T A TGC T AA T AAAAA T TGTGT T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AAGAACAAAA T T A TGT TGCAGC TGCA T C T CCAAA T T AAA T A TGGCACA
- - - - - - - - - - A T T A T T C T T C - - - A T T T C T T CGT CAACAACGACGA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CC T - - - - - - A T AA T T - - - - - - TGT T T T T AA T AAACC T TGT AGCCCA TGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGACGGAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - T AAAA
GT CAAAAGAACACA T T C T A T T T CA T A - GCC TGGT AAA TGTGCGGT A - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AAGAACAAAA TGA TGT T CCAGC TGCA T C T CCAAA T T AAA T A TGGCACA
- - - - - - - - - - TGT A T T T T C T T T T AAA T C T T C T A TGAAACCGAGT AAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC TGT T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT T T AAGGCACAAAA T AA T A T TGT C T CC T TGT A TGACGA T TGCACA T - T ACAA TGAAA T ACAA T - A T TGCCGGAC TGTG - - - TGAAAAGT - T T CAA
A T A T - - - - - - - - T AAC T - - - - - - AA TGTGT A T T T CA T A T AGTGGT CGGTGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGA TGC - - - - - - - - - - AC T TGT T T AAGGCACAAAA T AA T A T TGT C T CC T T C T A TGACGA T TGCACAGT T A TGA TGACA T T T AA T TGT T AA TGAAGAA T A - - - CC T AA T T T - T A TGA
T AGAGAAAAAGT TGGT T - - - - - - - - T T CA T T C T T TGA T AGA TGGT T A T TGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGA TGC - - - - - - - - - - AC T TGT T T AAGGCA T AAAA T AA T A T TGT C T CC T TGT A TGACGA T TGCACAGT A T T AACGT CA T A T T T T TGT T AAAGGA T CGCC T T T CGA T A T ACGT A T C T
ACCA T TGAAA T A T T T T T T T T - - - AA TGAACA T T T A T AC T T T T - ACA T A TGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGAGGC - - - - - - - - - - AC T TGT T TGAGACAC T AAA T AA T A T TGT C T CC T TGT A T T ACGA T TGCACAA T T T T A T A T A T A T AGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T - - - - AA
- - - - - - - - - - - GTGT C T T T TGT T A T A T C T C TGT TGAGTGAA T T A T TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CGAAC T T AA T AC T C T T AA
A T AA T AACA - CCAAAC T T T T - - - - - - - CCCAAA T A T CC T T A T T TGGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT T T AAGGCACAAA - - AA T A T TGT C T CC T TGT A TGACGA T TGCACAGT A TGAACAAAAA T AGT C T T C TGA T T CA T AC T T AA TGTGAA - - - - - - - - -
GAA T TGAAAAGT TGA T T - - - - - - AAGT TGGC T A T T CCCC T A T AGC T AC TGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGA TGC - - - - - - - - - - A T T TGT T T AAGGA - CAAAA T AA T A T TGT C T CC T TGAA TGACGA T AGCACAG - CAAAACAA T A T T T AGT CA T TGT C T AA T AC T A T AA T T T AA T A T - T A T AA
- - - - - AAAAA T A TGT C T - - - - - - - GTGAGGCCA T A T T C T T T TGGCGC T TGTGA TGT A T TGCC T AA TGT AAC T T CAAAA T A TGA T T ACA T AA T AAAGA TGT - - - - - - - - - - AC T TGT T TGAGACAC T AAA T AA T A T TGT C T CC T TGT A T T ACGA T TGCACAGT CAGAAGT T T A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA TGTGGAAAA
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TE: ltr_1_family_883.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 5177bp; fragments: 684; full length: 0 (>=4659.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

50
10

0
15

0
20

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

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 5000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5177 bp
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TE: ltr_1_family_883.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5612bp; fragments: 221; full length: 0 (>=5050.8bp)

TE consensus (bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000

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_883

 size: 4601bp; fragments: 118; full length: 1 (>=4140.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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