
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6544
- - - - - - GT T T A T A T T T A T TGAC T A T T T CCA T T C T AAA T A - - - - T AGAA T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - A T - - - - T T CAGAAGT T T T A T ACAGGT ACG - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - T T - AA T C T A T CAGGAAAA - - - - - - - AAC - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACCA - - - - AC T T A - - A T T AGAAGT T T T T AGAGAACCA - GGT CGGAGA T T T T
AAGA T T A T T T A - A T T CCA T AAAAA T TGT AC TGCC T T AAA - - - C T CAA - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - T AAA - - T ACC T AA TGGAACACCA TGT AAA T T T T - - - - - - - ACGTGA T
AAAA T - - - - - - - - C T - GGACCA T T AA T AAGC T T T ACAGAAC - C T AAAA T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - GACAA T A T T A T AG - - - - A T AGT T AC T TGAA - - - - - - AAA T TGGGC T T T T
A T - - - - - - - - - - - T T - AC T A T ACCGT T T AAA T CCAG - - - - - - - - - - - AG - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T ACAAAA T T AA - - GGTGAAAA T CA T T CGAA - - - - - - - A T T A T AGT A TGG
AAGGT AGA T AACA T T T CA - - - - - AAC T CAA T C T T AAA T A - - - - T AAAA T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - CAA T A T TGA - T AC T CAAA T CCA TGACAGC T ACC - A T T A T T A T A TGA -
A TGGAGCACC - - - T CCAAA T CC T CA TGT AAA T C TGGA T T AC - - - - - - A T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAG - - - - A T AAA - GAACAA T ACCCGCCCAAACA T T A TGAA TGT AGAA TGG
AGAAC T T C T AA - A T C T AAAAAA T AAACAGAAA T T C T AAAA - - C T T AAAG - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A - - - - - A T - - - A T AACGGAAA T T CAAAAAAGT AAA - - - - - - - - - - - - - -
GGGA T AAA T CA T A T T T T A TGAAAAA TGCA T TGT T C TGAAA - - CAAAA - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - C T AAA T AAACAA T C T T AA T ACAAA T - - - - GCAGT CAGA T T T T
T AGGC T A T T AAAA T T AA TGAGT T A T T TGGGT CA T AAA TGA - AC T A TGGT C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C TGT CCGT C T T
CACACA T CC T C - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AC - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T A T T A T A T T T T
AAAA T T T T CCACAA T T TGT T AAAAA TGCACA T T T T TGAAA - - CCGAAA T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - CAA T - - - - - - T AGC TGACC T T CAGACAGC T A T A - GT T T T CGT C T A T T
AACGA TGC T CA T T C T AGA TGGC T A T T T C T TGT T T CCGA T A - - T T AGA - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T CACAA T A T - - - A T AACCCA T A T AC T CCGAGCCC TG - GGT T T TGGAAA T T
AAA - - - - - - - - - - T T T T ACA T T C T CGACA T T T T T - - - - - - - - C T AA T A T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC - - - - - - - - - - - - - - AC T ACA T CC T AC T T TGT C TGC T - - - - - - - - - - - - - -
A T AAGT A T C T A - A T CC TGT T T ACA T T T CA T T T T CGCGAAA - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A - - - - - - - - - - - - AAGCCAGT A T CCAA T AGC T ACACGT T A T CGAAAAGA
GAGAAAA T C T A - - - - AAA T A T T T T T T T C TGT T T T T CGAAACA - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - GGTGTGAA T C T AAAAAGCGA T ACAAGT ACACA T T CG
GAGAAAA T C T A - - - - AAA T A T T T T T T T C TGT T T T T CGAAACA - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - - - - - - - GGTGTGAA T C T AAAAAGCGA T ACAAGT ACACA T T CG
AAAA T T A T C T A - A T T CA T CGGCC T CGT CGGCC T TGCGAAA - - C T ACAA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAG - - - - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T C - T T T A T T T T C T C T T
GAGAA T A T C T A - - T CCA T C T AA T AGCCAA T AGT CC TGAAA - AA T AA T A T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGACAC T A T T T AA T AC T T ACA T CGT A T ACA T A T A T C - A T AAGTGGA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - GGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - - - - T AAC T AGCGA T A T T ACCGGGAAAAA T A - T T T AA TGT - - - - -
GT AGA T CCAC T - T T T AAA T T TGT AA T T T AA T CC T T T T AGAC - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACA - - - - - - - A T - - - - - AA TGAAAGA T AAAGGAA - - - - - - GA T CACACA T T - -
AAAA - - - - - - - - - T T T T ACAA T CA T CACA T T CA T T CA TGA - - C T AACA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CC T TGT CAAACCAC T - CC T AC TGGA T T T T
T AAAC T A TGA T T C T T CAGT CAC T T CC TGT T T CACCGGAAA - - C T T AA - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - - - - - A T AA TGACA T A T CA T AAGT CAAC T - - - - - - - - - - - - - -
GAGAAAA T C T T - - - - AAA T A T T T T T T T C TGT T T T CCAAAGCACAAAA - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C TGAAAAACGA T ACAAGT ACACA T T CG
AA T AAA - - - - - - - - - - AGC T T A T AA T TGA T AA T T T T AAGAAAA T AAAA T - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAACA TGAA - - AGCAGAAAC T TGCCAAAAAC T T - AGA TGT AGA T - - -
AG - - - - - - - - - - - T T - AAAACACAAC T T TGA T A TGT - - AA - - - - - - - - G - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA - - - - A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
TGAAA T A T A T A - - - - T AA T A T A T AGGGGGT CC T A T T T AAACAC T AAAGT C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGGAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - - - - - - - T AA - T AGT A T C T T CGT C T T T AAA T AC T - - - - - - - AAACAC T
AA - - - - - - - - - - - A T CAAAAAA T AAA T AAAAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA T T AA T CC T T A T CCAAC T ACCCAC T C TGT CGACCAAAA - - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCACAA T - - GAACGAAC T AAA T C T CGGACAGAGT TGTGT T A T CGCCAGCA
AAAAACAC TGA - - - - AAGCACA T A T T TGT T T T C T ACCGAA - - ACAAA - - C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAAA T T AA T - - - AAGGAAAAAAAA T AAC T T T A T AAAA - - C T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AGT T AA TGT
T T TGT TGT A T A T A T TGAGCAAAACGAGC TGGA T CC TGAAAG - - - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T CACA T CCC T CAA T TGTGT CCAGC - - - - - - AG - TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - - - - - - - - T AACGAGC T T T CA T CCGGT CAC T - GC T AGCGCAA T C T
AAAACAGC T CA T T T T T T A T AGT CAAA T CACA T T T T T C T A - - - - T AGA - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGAAA TGAGACGACA T CACA T A - CAA T - C T AAA T AACCAA T T TGCAAA T AAA T A T T - T C T AA TGT A T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_428.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: 6544bp; fragments: 570; full length: 39 (>=5889.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6544 bp
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TE: ltr_1_family_428.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6846bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6161.4bp)
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di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
50

10
0

15
0

20
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00

TE consensus self dotplot (bp)
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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_428

 size: 6253bp; fragments: 348; full length: 1 (>=5627.7bp)

TE consensus (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

Before TEtrimmer 6253 bp
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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