
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6647
T ACCAACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGCAA T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCAA T AAAA - - - - - - - - AAA T AAA T A - - - - - - - - - AGAAAAGT A T AC T T A
T AA T CACAAGA - - - - - - - - - AGT T TGC T T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAAAGGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA T T TGAGTGAAA T C T A T T T CGC T CA T T A T - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACA T ACGT - - - - - T C T T - GAACAAGC T - - - CCGT A T T T T T AA T T A T C TGT T
T AGAAAAACAGC T AC T T TGAA T C TGC T T T TGT A - - AAA T - - - GT AA T TGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - T TGGGAAAGT A T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGGT CC - AAA T T T T T TGAAAGAAA TGT T T AC T T T T T T C T AAA T A T A T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T T T A T A - GGAA T - - A T T CA T T CC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T T CCGCGA T T T - - - - AGCGAAAA T A - - - - - - - - T AAACAACA T AA T ACA
T AGAAA TGT AAAAAA T A T ACA T T CGT C T ACACAC - AAA T A T - A T AGT T A T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - C T AA T AAA T A T AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T AAGT - - - - - - - - - - - C TGT T T A T A T A T T AAAAC T - AA T AC TGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T CGGT A - - GT T - - - - AA T ACGAA T A - - - T C T TGTGA TGGA T A T CA T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AAA T A T AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGAA T A T A TGTGGT T TGGA T T T T T T TGAA T AC - AAAAA T AA T CACAAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T CCA
T AAAGA T T CCA T T AAA T T CAGT C T T CAC T T C T A T T AAAAA T - AGCA T AAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T AAGC T - - - T T - - - - - C T CAAAA T A - - - - - - - T T ACAAAAC TGT A T T T C
T AGAAGT AGACAGACAC T AGT CGT C T C T T T AGGT TGAC T T T - - - - - - - C T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGC T C T T A - - - - - - - - - AAACAAAACA - - - - - - - - - AA T AAAAAA T A T T CA
T T AAAA T A T AAC T AAAC T A T AAA T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAAA T A - - - - - - T T T ACAAAACCAGT T T A T
T AAAAC T AGA T A T T AGT AGC T T A T A T TGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAA T CAGGT A T T T T ACAGGT ACAA - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGGT CC T AAA T T T T T T AAAAAAAA TGT T T AC T T T T T T C T AAA T A TGT TGA
CAACCACGAAAGCC T C T TGCC T CGA T T T T T C T ACGAA T T T T - - - - - - - T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT A T T CA - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T TGA T AA T A T T CA
AACGA T T T CGAACA T A T T CGA TGCA T T T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - AAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGCCACCC - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T - - - - T T C T CGT A T T T T ACCGT
T AAAAA T T AAA - - - - - - - - - A T C TGCC T T T A T A - - - - - - - - - A T AA T CAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - A T CAAA - - - - - - - - GGACAAA T A - - - - - - - - - GCA T AA T AA T A T T T T
AAAAAAAACAAA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA T T A TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCAAGCGT T T T CC
TGAAGC T T AAAGT A T CACAAACA T T T A T T T AAA T T AAGT A T - AA TGT CAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - GT AAA T C T T A T AAC T T T T T AGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGCAC - - - - - T C T CGA T C TGT A T C T A T ACGT T T C TGT A T C TGT A T C TG
CAAAAA T AA T AAACAACCACAC T ACCA T T TGAA T AGAACGT T - - - - - - - - TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA T TGA TGCA T T T A T T A TGT A T T CC - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACCC T T AGAA - - - - - - - - AGC T T AACG - - - - - - - - - T T A TGACGT T A T T C T
T AAAAGT A T A T - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGT A T - - - - - - - - T A T C T TGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAC T TGT TG - - - - - - - - - - T T T TGAA TG - - - - - T T A TGT TGAAGTGT C T T T T
TGCA T A T AAGAAAA T A T T AGA TGAA T T T T T AAGT - - AA T ACC T T T AGC TGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGC T TGAC - - GT T T T T T - A T CCACACA - - - - - - - - - T TGT AGGGC T AA T T T
CAAAAA T A TGT A T A T AGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - AC TGT ACC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGT ACCA T - - A T T - - - - - GT CCGAA TG - - - - - - - - CA T A T AA T AA TGACCG
T AAAAA T AAAAA T A T C T AGG - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - - GGT A T AGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T AGGCA - - - - - - - - - CA T T T AGAAG - - - - - - - - GACA TGAA T T CC T C T T
T AAAA T T T T T AACCCCC T CCACGT A T T T T TGT A T - GGGT AC - GACAGAAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGACACCA - - A T T - - - - - ACCCAAA T A - - - A T TGA T T AAAAACC T T T T T T T
T CAA T A T CACAA T A T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T ACAAGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAGAGC T - - ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGT T T T T - - - - - C T C T - AA T AAAA T A TGT - - - - - GT T T T AA T TGTGT T A T
T T CAAGTGCAAA TGT A T T A T AA T T A T TGT CGAA T T AAA T A - - - - - - - - T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T T T A - - A T T - - - - - T A T AAAA T A T T T - - - T T AA T TGGA T T T T A T A T A
T AAAA T T AAAAGTGT T T TGGGT T T A T T T TGC T T C - - - - - - - AA T T A T A T T TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA T A T T AA - - - - - - - - - AAA T AAAA TG - - - - - T T T T T T AAGGAAGC T T T AA
T AGAAA T T T T A T TGT T C T AAA T A T A T T T T CC T - - - - - - - - - - A T T A T AAC TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA - T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA T ACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A TGCAACCGT A T ACA
T AAA T C T CGAACCAAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA TGGT TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAA TGGT C T - - - T T - - - - - GT ACAGA T C T T T T C T T - T T T T T AAA T A T ACGT A
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGGT CC T AAA T T T T T T AAAAAAAA TGT T T AC T T T T T T C T AAA T A TGT TGA
T ACCAACCAAACCAAAACAAAAA T A T T T T T AA T T T AAA T T T A T T T A T ACA TGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAA - AA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAACACAA - - AAA T A TGACA T A T T T C T A T AC - - GGT A T AA T TGCC T C - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAGAC T AAA - T T C T C T - AAACAGACA - - - - - - - - T A T ACAAAA T T A T T T A
TGAAAA T AAAA T CAA T CA T CA T C TGT T T C T T T C T - AGA T A T A - - T AACAG - - - - - - - - - - T T T C T AA T T - - - - - - - - - A TGT A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAGA TG - - - - - - - - - - - C T AAA T A T ACC T T
T T AA T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA TGT TGT T - - - - - - - - - - AA T CAAACGA T T AC T T T AACCAAAA T T T T T C T T
T AA T AA T T AAAA T A - - - - - - ACGTGT - - - - - - - - - AAA T A T - A T TGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T A T T T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAA T T T A T T T A
T AGA T A T AA T ACGAC T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T CGGAGT A T ACAA T T A T T AAAAAAA T T AA T T T T A T T T T T CAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGTGA - - - - - - T T T T T A T AC - - - AAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACAGGT C T C - AA - T T - - - - - AAA TGAA TG - - - - - - - - - - T CAAAA TGT A - - - -
T ACCCC TGT A T ACA T T T T AAAAACA T T T T T T T A T T AAGAA T A T T T ACAGGTGT T T TGT CGT T T T T AA T T A T T AAAAAAA T A T A T T T T A T T A TGT ACAAA T - - - - - - - - - - ACAAGTGA T A T AA T T T T T T A T ACAAAAAAA T ACCAACCAGGT A T T T T ACACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_572.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6647bp; fragments: 178; full length: 32 (>=5982.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6647 bp
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TE: ltr_1_family_572.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6948bp; fragments: 178; full length: 30 (>=6253.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
20

40
60

80

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_572
 size: 7721bp; fragments: 4197; full length: 0 (>=6948.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 7721 bp
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