
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6442
GT A T TGT T T CAAGACGCCC - - - - - - - - - - - - - AAC T T - GT T - - T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T T A - - - - - - AACACAAA - - - - TGAGA T A T A T AA T T T T T T AAA T A T T T A
T CAAA T T CAAGAAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - A T AA T AC TGT TGCGACCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - CAAAG - - - - - AAGT AAA T - - A T T AAA TGAAGCA TGCA
GCAGC T T T T A TGAA TGA T A - T T T T A T AAA T AAAAC T T AGT CCAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T C T T CC T - - - - - - - - - - G - - - - AAA T T T AAGG - - - CGTGAAAAAA T T CA
T CAAAA T TGA T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT CAC T A T A T T CAAAAACAA T AAGT AAAAAAAA TGT T A T AGGGGTGAG
GAAAGGT CGGCCAAC T A T TGT T T T AA T AACGAA T C T T AGT T T A T CAA T A T - - - - GCGGT CCGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CAGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - - AA T A T A T - - - - - - - - T AAGGGCCGC T
GTGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGAAG - - - T AC T AACGAAAAA T
GAAAC T T A T ACAGA T AAC T T C T T T A T T AC T AA T CC T T - A T T T A - - - - - - - TGT TGCGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT T A T AAGA T A T T AAAAAAA - - - - - CGACA T T T - - T A T T A T TGAGACA T ACA
TGGAGT TGT T T AGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A - - - - - - TGT A T A T TGT TGCGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T TGA T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - GT - - AAAAAA - - - - AAA TGCACAGAGCGAC TGAGAGACGT T
ACA T C T - - - - - - - - - - - T T - T T A T T TGAACAACAC T T AGT T T A - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCGACGAAAACCGT AA T AA T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT TGCGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AGT A T T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA TGAAAAAAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGA T T T CC T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T C T CAAGA T A T T
A T T AGT T T T AGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - A T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACG - AAAACGT AACAA T ACCAAA T C - - - - - - - ACAA T AA T - - - - - - - - AAAGA - - - - - - - GACGGCA
T T CGT A T T T A T TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T T AGT - - - A T A T AGAA T AACAAGAAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - A
T C TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T - - - - - - - - C T AGT T T T - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - A - - - - AGA TGT AAGA - - - TGCGT AGT AC TGCC
- - T T A TGT T ACGGAAG - - T T - - - - - - - - - - - - AA T TG - - - - - - AACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT A T - - - A T ACAAAACGGT - - - - - - - AA - AGT T TGAGGAAAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAACCAAAA
CCA - - - T AA T T AAGAAA T - C T T T CA T T AG - - - AAC T T - A T T TGTGAA T A T TGT TGCGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGC T C T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T A - - ACA T T - - AA T T - A - - - - AAAGGT AA - - - - - - - - T AAGAAACACC
A T CA T T T T T CCAAA TGA T T - T T T T AC T AA T AGAGGT T AGT T T - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T T TGT T - - - - - - - - - - A - - - - A T T T T T AC T A - - - TGTGT AGT T T TGAA
T CCGT T T C T CCAAAAAA - T T T T T - A T T AA - - - AAC T T - GC T T A T T CGT A T TGT TGCGGCCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - AA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AC TGACGA TGCAA T - - - - - T A T T AA TGAAAC T CG - - - - - T AAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCACGAAAAACGT AACAA T A T T AACC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACCCAAAC T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T A T TGGTGAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A - - - - - - GA T A T T - AAA - - - - - - AAGT T TGA - - AAA T T A T T AAAGT TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCCA - - - - - CC T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAA TGCA TG
T T C T CGT C T T T ACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - AAC T TG - - - - - T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T A T T TGT - - - C T AGAGCA - - - - T AA TGCA T AA - - - T T TGAAAAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T ACCA - - - - - - - - - AA - - - - T AACAA T TGAAAA - AA TGT AACGGAGACGCA
T T AC T T CAA T C T AAAAA T T T T C T - A T T AA T AAAAC T T - GT T C - T CAA T AC TGT TGCGGCCCGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CAGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T AC T A - - CCA T T - - AAAAAA - - - - AAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGGT TGT C T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A TGT T T A TGT T A TGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T AAA T C T CG
T TGAC T TGGGT A T AAAA T T T - - - - AA T AA T AA - - - - - - - - - - - AAAA T AGTGT TGCGACCGGTGTGGAC T CGACC T AACC T AA T A TGCCCGCCC T CGGA T - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - - - - AAA T A T AAAA T A T T A T T AAACAA T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGA TGAAAAACGT AACAA T ACGA TGCG - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T AGAC T A T A
T C T T C T T T TGGGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T - - - - - - AGAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T CA T ACC - - - - T AGCAAA T AA T T ACAGAAAA - AA T CCCCCCAGAAC T T A
C TGT C T T AAGCACA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T ACA T - - - - - - - AG - GA - T CGT AAA T CCA T AAGA T AGA T TGTGAA T ACA
TGT TGT T ACAAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAGT A T AC T T CA - - - ACA T - AAACAA T TGACAAA TGAAA T AA T A T AGGT CGCAA
T T T T CCC T T AAGGGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T - - - - - - - - - - T AA - AAA TGAC T A T CGT AAA - AA T ACCAAGAGAAA T CG
T T T T A T T T T T CAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - - - - A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T TGTGAC T T T C T A T CCACACGGAACCGACGAAAAACGT AACAA T A T C T AA T T A T T A T AAAAAA T AGT AAGCGAGAAAAAAA T T T T CGGACAACA
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TE: ltr_1_family_563.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: 6442bp; fragments: 15527; full length: 322 (>=5797.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6442 bp
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TE: ltr_1_family_563.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: 6796bp; fragments: 15935; full length: 0 (>=6116.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00

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)

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_563
 size: 504bp; fragments: 4893; full length: 2 (>=453.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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