
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6631
- - - - CAA T CCA T T T A T T T CAC T AAAAA T T T T TGAA TGGG - T T T T - T T T TGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T TGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGT T T A T TGGT T T A T T T CAAAAA TG - A T T CA
- - - - T AAC T T C T T T AA T T T AAA T AGA - CC T TGAA T CAGA - T T T A - T T T TGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT T T T CGT AGAAAA TGCA T T A T
T T AA T C T T T T AGT T T C T C T T T CAAGA - - - - - TGC T T AAG - T T A T T T T T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - T T ACCAAAA T T T T C TGCC T TGT A TGT T T C T C T C T AA T A T TGA T CCG
- - - - T A T CAAGA T TGT T TGA T AAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGGAGC T AC T AAAACGACCAA T CAAACAAAA T CCGACCAAACGTGA - - - - -
- - - - T A TGT CAA T CAA TGAC T AAAA T - - - - TGAACAGCA T CA T A T T C T T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGACA - - - - - - - - A TGT ACAAC T T AAGAAACACC T CA T AAAAAGAA - - - - -
- - - - T A T T T T AGC T A T TGTGT CGT AA - - - - TGA T ACAAA - - - - - - - T T T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAGT A - - - - - - - - - T A T TGAAGC T T AAAAACGT T T C T TGGT T A TG - T T T T A
- - - - T A T T T T AA TGAC TGT A T CAA T A - - - - T CAA T T AGA - T T T - - - - - - A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAA T A T T A T T A T - - T CC T AAGGGT AGT T T AC T C T TGCGAAAAA T A - A T AAA
- - - - T AGT TGA T T T A T T T CA T AC T AA - - - - C T AAGT AGT - - - - - - - T T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - T A T CAA - C T A T T CGCGC T T A T AAA T T T T T AA T AAA T T T AAA T T AA
- - - - CGT T C TGA TGT T T T T A T TGAAAGC T - T T ACGAAGAC T T T T T - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AAGT A - - - - - - - AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - T T T CAGA T T AGA T AGAAA T T CCACGAAA T T A - - - - - -
- - - - CGT T T AA T T T A T TGCCCAAA T AAC T C - - AA T T AAA - C T - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGACGA T AGGT CC T CGACAAGGA T AGA T T T A
- - - - GAC T T T AGT T T T CACACGT AGA - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T TGT T T C T AAAA T TGA T AGGAGA TGAAA T A T T CGGT AAAAACAAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGTGT AA - - - - -
- - - - TGT T T A T A T T AA T A T A TGAA TG - - - - T T T CGAACAGT T - - - T TGTGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T AAA T TGA
- - - - CA T T T T AAC TGT T T TGAAGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA TGGC TGT C T AAAAAA T T TGT A T T AAGT AACA T T AA T CAAAAA TGGGT CGG
T T AA T A T T T T AC T T T T T C TGT CGAAA - - - T T T C T T TGGA T T A T T T T T T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC - - - - - - - - - - - T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T A T A - T T T CA
- - - - TGT T CCA T CCGT T A TGCCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T - - - - - - - - GACC T T AAGCAA T T T T T AAACGT T A T - CAGAGGT T A - T T T A
- - - - T T T T T T A T T T T T T T T AC T T AAAAC T T T AAACGAAA T - - - - - - - - - C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T CC - - - - - - - - A T T AAGCGAAGAA T A T A T T T T T T T CAAAGT AAAA T TGA
T T AA TGGT T CA T T T A T C T T T T T C T A T - CC T C TGGT T CAG - T T T T T - TGT T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T T T T AC T AGAA T AGC T AGCA TGC T AGCC T CC T T C T AAAA T CG - AAGT A
- - - - A T T T T T AA T AAGT C T T CGAACA - - - - T T T C T AA T A T - - - - - - - T T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAAAA - - - - - - - - C T T T T AA T CA T AAC T T AA T T T T T T CAAA TGGAA - - - - -
- - - - T T T T T CAA T AA T T T T T ACACAAAGT T T TGCGCAA - - - - - - - - T T C T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGAC T C T AAACACA T T T T T ACAAGT T T - - - - AAAAA TGGCAGAA TGTGGT AC T T T T T CCAAA T T T AAA T T T A
T T AGT T T T T CAGA T A T T T T ACGAACC - - - - C T AA TGAGA - - T T T A T C T CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACACGAC - - - - - CAAGT A T AAA T A T T T T A T ACC T T T T T CCCGACGCG - GCCGA
- - - - GC T T T T AGT T AGT T TGCAAAA T - - - - T T T T T T AAA T T T C T - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T TGT - - - - A - - - T T T AAAA T ACAA T T TGT T T T TGGCGAA T A TG - - T CAA
T T AA TGA T C T C T T T AAA T CA T C T AAAAC T T C TGACAGCA - - - - - - T C T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAAC TGT CGAGT AA T CA T T T ACC TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA T ACCA - - - - -
- - - - T A T T A T AA T T T T C T T CCAAA T A - - - - T T AC TGAAA - - - - - - - - - - A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - - - - - - AAGA T T T T AA TGC T AAGAAAGTGT CGA T AAA T T CA - - T CAG
T T TGT AA T T TGAA T T T C T TGC T AGCA - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T T T T C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAAAC TGT TGT A T T T AGGTGAAAAAA - A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T C T T ACAC T T T C T AC T - - - A T CCCAA T CC T AACCAGA T T T TGT AAAA T A T AA - - - - -
CCAAC T C T TGCA T C T T T ACACCAGGAAA T A T T T TGT A TG - - - - - - GT T T A T AAAGCGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T AG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T AC T TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGCGC TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGA T T T T CA T AAA TGT AAAGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - T CA T - A - - - T C T CCACC T TGCCCGAA T C T TGT CGAA T T TG - TGCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGA T T ACA - - - - -
- - - - ACC T T CAAC T AAA T TGTGACACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - GGC T C TGTGGTGCAA T CAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - A TGACCCAGGT AA T AGA TGT CACACAGAAC T AA - T CAA
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TE: ltr_1_family_626.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6631bp; fragments: 357; full length: 19 (>=5967.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

40
60

80
10

0
12

0
14

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)

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 6631 bp
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TE: ltr_1_family_626.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6932bp; fragments: 357; full length: 17 (>=6238.8bp)
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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_626
 size: 4067bp; fragments: 119; full length: 23 (>=3660.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 4067 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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