
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6375
CGGC T T AACCGA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T A T TGT TGCGGACCCG - - - - - TGTGGAC T CGACC T AAGCCC T CAGA TGACCGT - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TG - - - T AGGT C T AGAA T A T T AGT - - - - - - T T AAAAAAAAA T A T T T T T
T CGT A T A T T TGTGT T T T AAAAA T T T AA T AA T - - T T T T - - - - T CA T AA T AGTGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A T TGA T A TGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGGT AGTGT TGCGGGCCGG - - - - - TGTGGAC T CGACC T AAGCCC T CGGA TGACCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - T T AAAA T AAGGT - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T AAAGGT T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T A T A T A T T - - - - - ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T TGT TGCGGGCCGG - - - - - TGTGGAC T CGACC T AAGCCC T CGGA TGACCGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - T CC T CGT A T CGA T T - - - - - A T CCAAA T T TGCAAAAAAA T T ACA T
CAAAAAA T A T A T AGT A T AAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AC TGT TGCGGACCCG - - - - - TGTGGAC T CGACC T AAGCCC T CAGA TGACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA T AGTGAGT - - - - - A T A T AA - - T TGC TGT AA T A T TGT - -
CAAAA - - - A T A T AGT A T AAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AC TGT TGCGGACCCG - - - - - TGTGGAC T CGA - C T AAGCCC T CAGA TGACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AA T AGTGAGT - - - - - A T A T AA - - T TGC TGT AA T A T TGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T A - - - TGA T A T - - - - - - - - - - - - - T AAA T C T T AGGGAGGC T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T AGT A T TGT TGCGGACCCG - - - - - TGTGAAC T CGACC T AAGCCGT CAGAGGACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGGAA T T T T - -
CAA T AGT T T CC T TGGGGAAGGAGT T - - - - - - AGA T T T AAA - GC T T CA T A T TGT TGCGAGCCGG - - - - - TGTGGAC T CGACC T AAGCCC T CGGA TGACCGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A T C T CAA T ACAAAA T A - - - AA T A T AAA - T TG - - AAAAAC T TGT - -
T CA T T T AGGT A TGT A T AAAAAA T - - AA T AA T AA T T T TGAAAAGA T CA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A - - - - AAA T A T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAACA T A T T T
T T A T A T T A T T A T - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T T AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T ACA - - - - GAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAAGGTGGT A - - -
T T AAGTGC TGA T AAAAGA - AAA T T T AA T A T T AA T T T AAAAGC T A T AC T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCAGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T A - - - - T T A T AGCAAGCGTGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGTGT C TGT A TGT AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T CGT AGA T A T AAGAC - - - A T A T AAAAACAA T AAACAAAAA T AGT T
T AA TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T CGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T T T AC T ACCC TGT AAAAA T - - AA T A - - GA T T TGT AA - T A T T AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T C TG - AAC T A T AAGGT T C T T A T CA - - - - - - TGACAGAAGGGCA - - -
T T A TGAAAC T AC T TGT T AGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T TGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T T - - - - AAAAA TGAAA - - - - AAA - - TGAAC T T TGAAGAGT T T TG - - -
T T A T A T CAA T AAAC - - - - - AAA T T A T A T A T TGA T T C T A - - - T T A T AGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A TG - TGT T AA T A T A T AA T A - - AAG - - - - - - - - AAAAAAAAAAC T T - - -
T T ACGT T T C T ACAAGGAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T TGAAGACC T - - - - - - - CGA T - - AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCGT AGC T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CACACCAC T ACAGT AA T - AAAACAAACA - - - - - - - - - - - GCGCGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AAA - A T T AAC T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCAGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T A T T - - - - - - - T A T AA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CACC T T T T T ACGT CAAG - AGA T - - AACA T T - AC T T T AAA - T T AAAA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGT C T T AGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TG - - - - - - - T AAAAAACA T TGAA - - T AAA T T T TGAGGGGTGGT T - - -
T A T T A T T T T T AC T T T T A T - AGA T - - A T T CA T AA T T C T A TG - AAAAC T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGT T A T T T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T - - - - AAACACA T T T T A T T - - - - - - - - A T A T T AAAAAAACGT A - - -
TGGT T T T T A T A T C T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T AA - - AAGA T A T CAA T T C T - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAAA T T A T T T
T AA T A T TGA T AG - - - - - - - A T AG - - CACAA T - - - - - - - - - - T T AAGGT AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT AC - - - - - - - - T A T AAAAC - - - AAA - - - - AA T CC T A T AAGAAGGT T CGA
T AACAGAC T T AC - - - - - - - AAA T - - AA T A - - - - - - - - - - - - CC T T CGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T - - - - - - - - T A T - - - - - - - - A - - - - - - - - - - T T AGAAAGCGGT T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCC T T A TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAC T T A T A - - TGAA T CCAAAA T ACC - - - - - - - - - - - AAGAAAAAA T A T A T T T
TGA T A T ACC T ACA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T A T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T T A - - - A TGT A T AACA T A T T AAA T T - - - - - T T T T CAAAGT TGTG - - -
CCA TGT T AGCA T CA T CAGT AAA T C T AA T CA T - - - - - - - - - ACAAGAGT A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T C - - CGTGA T ACGGGC - - - - - - - AA T AGAC T CA T AGAAAGGGTG - - -
CCA T T T AGA TGT C T T TGG - GCGT - - TGT CA T AAC T C T A - - - TGGT AA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T CA T C T AGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T AGA T TGT T - - -
TGA TGC TGT T AAC T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAA T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAGTGT T T T T T
T T CCAAAAA T A TGT AGT A - GAGT - - AGT CA T AA T C T T AAA - A T AA T A T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TG - - - - T AA T A T AAAA T A T TGAA T AC T AA T T TGGGAAAAAAA T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CA T T A T TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGC T T CAGGCGCCGGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACA T T A T - - - - - - - - T A T - - - - - - - - AA - - - - - - - - - GT AAAAAAAAA T A T T A
T AAC T T CGC T AA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAGT AC TGT TGCGGACCCGT ACCGTGTGAAC T CGGCC T T AGGGT T CAGGCGCC TGC - - - - - - - - - - T AAA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT ACAA - - - GAA T T TGAGT T A T T - - - - - - - - - - - T AAAAAAACAA T A - - -
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TE: ltr_1_family_465.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6375bp; fragments: 16002; full length: 213 (>=5737.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6375 bp
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TE: ltr_1_family_465.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_se.fa
 size: 6708bp; fragments: 17342; full length: 107 (>=6037.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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 6000

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_465
 size: 864bp; fragments: 5311; full length: 1 (>=777.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 864 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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