
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4981
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AA T AA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAA T AGAAA T AA - - - - - - - - - T AAC TGT T A T A T T AAA T AA T AACCGGT T T AAAC T
T T AC T AACAGT T AAAAA T AAGT AGT AAAAA T AGCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AAGT C T T T A T T C - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AA T CCAACA T AAAA T AAACACA - A T AAACAAGC T TG - - - - - - - AC T T T AC T T T T AA T T T
T T AC T AACAGT T AAAAA T AAGT AGT AAAAA T AGCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AAGT C T T T A T T C - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AA T CCAACA T AAAA T AAACACA - A T AAACAAGC T TG - - - - - - - AC T T T AC T T T T AA T T T
CC TGT A T T TGT T AGGAA TGGGT CGC T CAGTGA T CCA TGAC TGT TGGAC - - - - - - - - - - - AGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT AAGAAA - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - T T T T T CA T AA T TGCCCAAAGCG
CC TGT A T T TGT T AGGAA TGGGT CGC T CAGTGA T CCA TGAC TGT TGGAC - - - - - - - - - - - AGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT AAGAAA - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - T T T T T CA T AA T TGCCCAAAGCG
T TGCCAC T TGAGGGA T T TGA T T C TGTGGACGACA T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT A T CCAC T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCCAC T TGAGGGA T T TGA T T C TGTGGACGACA T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT A T CCAC T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAAAA T AA T AA T A T T T CCGTGCAGT C T T C TG - - - - - - - - - - - - GACAGGCGGGT T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T AAGT CACA TGGAACAAGT TGT T CAGT T C T T CAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T C - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T T CCA T AACCCAACAAAA TGAAA T C T C T A T T T AAAC T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T AAGT CACA TGGAACAAGT TGT T CAGT T C T T CAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T C - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T T CCA T AACCCAACAAAA TGAAA T C T C T A T T T AAAC T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T A T T TGC T A T T AACAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AA T CCAACAA T T AA T AACCA T C - - - - - - - - - - - - - - T ACGT A T AGT C T TGC T AAAGC T T
T CA T T A T T TGC T A T T AACAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AA T CCAACAA T T AA T AACCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAAAA TGTGCAA T T TGT ACCCCC T ACAA T TGT ACAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACGGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACC T AACAC T C T CAAACACAA T C T CAAAC T CCAAA T A T TGAAGGAAA T T A T TGCGA T T
GCAAAA TGTGCAA T T TGT ACCCCC T ACAA T TGT ACAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACGGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACC T AACAC T C T CAAACACAA T C T CAAAC T CCAAA T A T TGAAGGAAA T T A T TGCGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAA T T T T A T A - - - - - - - - T AAGT A T AA T A - C T ACA T AC T AC T AC TGAAC T AC
T CCCAAAC TGCAAAGT CCGT C T T A T CCAC T T A T A T T TGC - - - T T A T T C - - - - - - - - - - T T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGT ACAGGGGAAAAAACACA T T T TGAAC T A T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T CA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAA TGT AAA T AACCA T T T AACCA TGT AA - CAAGACCCCC T TGGT C T TGGT T
ACGGT ACAGGGGAAAAAACACA T T T TGAAC T A T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T CA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAA TGT AAA T AACCA T T T AACCA TGT AA - CAAGACCCCC T TGGT C T TGGT T
CCCC T ACA T AAAGT A T AAA T A T T T T CCAAC T CACCAAAC T T T A T A T T C - - - - - - - - - - T AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TGT AA - T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT AAAAAAC - - - - - - CCGCA T AC T T TG - AAAAA T A T T T T T T T T AAAGAC T
CCCC T ACA T AAAGT A T AAA T A T T T T CCAAC T CACCAAAC T T T A T A T T C - - - - - - - - - - T AA TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TGT AA - T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT AAAAAAC - - - - - - CCGCA T AC T T TG - AAAAA T A T T T T T T T T AAAGAC T
- - - - - - - - - - - - AAGTGTGA T T T T T T ACACAC TGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCA TGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAAAAC T AA T AAAG - - - T CCC T T T T C T A - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AAGTGTGA T T T T T T ACACAC TGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCA TGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAAAAC T AA T AAAG - - - T CCC T T T T C T A - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAAAA T AA T AA T A T T T CCGTGCAGT C T T C TG - - - - - - - - - - - - GACAGGCGGGT T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T T A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC TGT AAA T CAAA T ACGA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA TGGT - T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAC T C T T C T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC TGT AAA T CAAA T ACGA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA TGGT - T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAC T C T T C T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACCA TGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACACGT A T A T T T T A T T - T T T ACA T A T T T T A - - - - - - - - - - T T T T T T A T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACCA TGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACACGT A T A T T T T A T T - T T T ACA T A T T T T A - - - - - - - - - - T T T T T T A T AAA T T
C TGT CGGAGGCAGAGCGAAGCCC T T A T AA T C T T A T ACAA - - - - - - - - - - - - GAGTGGG - AC TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CCACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACA T AGACAC T T T A T A - T T AAAGT T T AGCG - GT A T A T A T AA T T T C T A T AAA T T
C TGT CGGAGGCAGAGCGAAGCCC T T A T AA T C T T A T ACAA - - - - - - - - - - - - GAGTGGG - AC TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CCACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACA T AGACAC T T T A T A - T T AAAGT T T AGCG - GT A T A T A T AA T T T C T A T AAA T T
TGT T T A T C TGT AAAAGCCAAC T C T C T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TG - T AA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CC T A T AACCCAACAA T AA T T A T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGA T T T
TGGT TGGGGGT CGAGAAAAA T CCA T CCGAC TGGGGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGGT C T T A TGCCAA - - - T AAC T T T - - - - - GCAGAGCCCGCCCC T CAAAACC
TGGT TGGGGGT CGAGAAAAA T CCA T CCGAC TGGGGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGGT C T T A TGCCAA - - - T AAC T T T - - - - - GCAGAGCCCGCCCC T CAAAACC
- - - T T AAA T A T AAAAAA T T A T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT TGGAAA - - - - - - - - GAAC T T T T A TGT C TGCAAA T T A T AA T A TGAGACC
- - - T T AAA T A T AAAAAA T T A T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT TGGAAA - - - - - - - - GAAC T T T T A TGT C TGCAAA T T A T AA T A TGAGACC
ACAGCGAA TGT AGAGT C T T C T T C T T C T AC T T A T T TGAGAC TGT T A T ACGA TGAGTGGGT T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT T T CCC T - - - - - - - - CAAGAGC T A TGT T T T C T T CCA TGCGT T T T ACGT T
ACAGCGAA TGT AGAGT C T T C T T C T T C T AC T T A T T TGAGAC TGT T A T ACGA TGAGTGGGT T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT T T CCC T - - - - - - - - CAAGAGC T A TGT T T T C T T CCA TGCGT T T T ACGT T
ACAGCGAA TGT AGAGT C T T C T T C T T C T AC T T A T T TGAGAC TGT T A T ACGA TGAGTGGGT T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT T T CCC T - - - - - - - - CAAGAGC T A TGT T T T C T T CCA TGCGT T T T ACGT T
ACAGCGAA TGT AGAGT C T T C T T C T T C T AC T T A T T TGAGAC TGT T A T ACGA TGAGTGGGT T C TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T T AAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAGT T T CCC T - - - - - - - - CAAGAGC T A TGT T T T C T T CCA TGCGT T T T ACGT T
AC T T CAAAA T CAAGT CGCAGT T T T TGAGA T A T T CCGTGT CC TGAA T T CGAGCAGTGGACC T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T C T A T AAAA T AAA T C T T AGT T C T CCAAC T T CAGAAAC - - - T CA T A TGA T - - - - - - - T T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAA T T T AAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T C T A T AAAA T AAA T C T T AGT T C T CCAAC T T CAGAAAC - - - T CA T A TGA T - - - - - - - T T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T A - AAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAACAAA T T T AAA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AACAA TGT C T T T T AAGT TGT CCA - - - CCGT T A T AC - - - - - - - - - - - GT TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TG - T AA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAA T AACCGT AAAGCAGAA T C TGACCAGCCGA T T T TGT AACCA TGAC T T CAA T AC
- - - - - - - - - - - - - AACAA TGT C T T T T AAGT TGT CCA - - - CCGT T A T AC - - - - - - - - - - - GT TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TG - T AA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAA T AACCGT AAAGCAGAA T C TGACCAGCCGA T T T TGT AACCA TGAC T T CAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T A TGGCCC T A T T T AAAAACAA T CC TGT A T T T T T AA - - - - A T AA T ACAA - - AA T AC T AAAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AAAAA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAA T AC T T T T CAAA TGCAACC T CAAGAACA T A T AAGT AGAGT ACGA T T T T AAGT C
T T T T T ACGCGT AAAAAAA T A T T T T T T AA T T T A T T A - - - - - - - T CA T AC T A TGAC TGGGT A T TGT TGGAA T A T T TGCAAAAA T T AA T T T - A T A TGT T T T A T - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T T AA T AA T CGACCGTGT A T T A T T AA T CCCA T AACCCAA T AGAAA T AA - - - - - - - - - T AAC TGT T A T A T T AAA T AA T AACCGGT T T AAAC T
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TE: ltr_1_family_4.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4981bp; fragments: 680; full length: 7 (>=4482.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 4981 bp
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TE: ltr_1_family_4.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_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 5287bp; fragments: 670; full length: 7 (>=4758.3bp)
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TE: ltr_1_family_4

 size: 306bp; fragments: 297; full length: 55 (>=275.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000 4500
0

306


