
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4379
AA T A TGA T T T T T T T T T T AAAA T T T A T AAAA - - - - - - - - T T T T T TGT A T AC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGGACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T AA T T AA T AA T T CA T T T T T T - - - - - - - - - - - AAA TGT T T CA - - T AAA T T T
GCA T T CGCCAAGT CGGT AC - - - - - - - GGCA T - - - - - - - - - - T T T CA T A T T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T TGACCGGAC TGTGC T AAAC T A - GA TGT ACGAACA - - - CA T TGT T AGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T A TGG - - - - - - - - -
GT T T T A T T AC T A T AGT T T - - - - T T AAAA T T TGCGAA T - T T T T A - - - A TGT TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - T T C T T A T ACGT AGGGTGA TGT AA T AAAGCCAC T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGC T T T CAACA T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C T - - GCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T AACAAA T AAA - - A T T T T C T T - - - - - - - - - - - T AC T TGT CAA - GCAA T T -
AGAC T A T T CAAA T T A T T T T AAA T T - - GA T - - - - - - - - - - - T - - - - - - - A T TGT AGTGGGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGG - T CAA T AAAA - - T T C T T T T T T AAG - CACAGT A T TGAA T A - AAAAGC - -
GGAC TGT T T AAAA T C T T T - AAA T T T - AACA - - - - - - - A T A T - - - - - - - CC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAG - - - AAA T AAAAAGT T A T C T T - T A - - - AA T AGCGTGAAGAG - AAAGAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGAAAAAC T TGT AGTGTGA T CAGTGGT - - A T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT - AA TGT AGAGA - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAGCAAGT T T A - AAAA T TG
AC T A T A T A T T AAC T A T - - - - - - T T - - AA T T - ACGAA T - AA T - T T CGAGAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGAA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGA - T T AGCAAAAAACA T T T C T T T AAA - CAAA T T T TGGA T T AAA T AAGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAACC TGT AGT A TGA T C TGTGGA - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACACAGT C - AC T AC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCGCCAGT CAAC TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CACGGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACAA - - - - - - - - - - - T T T T T T T T - - - - - - - - - GGGT ACA T TGAAAACAC T T
AACC T T CC T C T AA T T T TG - AAA T AAAAA T AAACGAA TGT A T - - TGT CCA T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA T CA - AAACAAAA T A T T T T T CGT - - GA TGA T C TGGTGT T T AGA - CGAA T T T
T A T T T - - - - - - - T T AA T A - - - - T CA T A T T T T - - - - - - A T A T T AA T A T T A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T - T AAA T CAAAAA T C T AC T A T T AAA T - - - - T TGAA T AAC T AA T A TGT T -
AAGC T T T CAACA T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C T - - GCA T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA TGG - AAA TG - - - - - - - T T T T T - - - - - T AAAAGAACA TGT A T A - GT T T T T -
GC TGT AACC T CAC TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T AGC T CA T AAAA TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGA T A T ACC TGAGGT AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAACCC T CCA T A T AGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T TGC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCACA T T T A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGAA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T TGT
GCA T T T TGAA T ACAGT T T - - - - T AAAAA T A T ACGGAAA T A T T ACGCCCA T TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT ACA - - - - - - - - - - - -
ACA T T T T T A T T A T T T T C T T - - - T T AAGA T A - - - - - - - - T A T T A T AC T T AC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - T AAAACGA T A T A T CA - - - - - - - - -
GACGT A T T CAA T T AGT T T T - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - AA TGGT ACC TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T TGACC - - - - - - - - - - - - A T T AAGAGA T AAAAA T A T AACACCC TGT A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T A T T CGAGC T A T T T
GACGT A T T CAA T T A T T T T T - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - AA TGGT ACC TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T C T CCACA T A T T TGC - - - T T A - GA T A T T CAAA T A T AAC T T ACC T A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACC - T AAA T - - - - - - - - - T T A T A T T AA - AAAA T AAGGGA T T A - A T AA T T - -
AA T A TGT A T AAAAAAA TG - AAA T T AAAA T A T - - - - - - A T A T T A T T A T CAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T - - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAAA T T AAAA T AAGT T A T TGGT CAGGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - GT T AGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGCAGC TGGAACGT C T T AAA T T T T - - - - - - - - - - - A T CGCGACCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - - - T TGT CAAACAAACAAAC T A
AGT A T A T T T CAA T T A T T - - CAA T T - - AC T T T ACGAA TGT C T - - - T A TGAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T TGGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAA - AGAA T AA T A T A T T A - A T AAA - - -
AC T T TGC TGAAA T T T T T C - - - - T AAAA T CA T - - - - - - GT A T T AA T A T ACC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - T A T T T AAAAA - - T T T T T A T T AAA T AAAGT T AAAAAACC - T T CGGT T -
AC T T C T T CCAGA T AGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGAGGC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGCAAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGT AACC T CAC TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGAAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T CA T T AAC T CA T C TGAGT T - - AA T - - - - - - - - A T A T - T T CC T AAC TGT AGTGTGA T C TGGGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAC T A T ACAAAAAAAA T C T C T T T T T AAA - AAAAAAGT ACA T TG - ACAGC - - -
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TE: ltr_1_family_440.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: 4379bp; fragments: 184; full length: 33 (>=3941.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4379 bp
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TE: ltr_1_family_440.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 4679bp; fragments: 183; full length: 31 (>=4211.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
20

40
60

80

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
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_440

 size: 4091bp; fragments: 23; full length: 1 (>=3681.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 4091 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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