
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4933
TGACAC T T C - - T TGCACCAGTGAAGT A - GCACC T A - - C T T TGT TGGGAA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAGCAA - - - AAGT TGC TGT ACCA T T
- - GT AC T T T T T T T T C TGT AGT A - - - - - - C T A T T T A - T T T T AA - - - - - - - - TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGA T ACCACAAA T AA - - - - - - - - - - T A T - T AAA T AG - - - - - - - - - AA T T T C TGAAA TGAC
AA - - - - - - - - - C TGACGCAAAGAAA TGCA T A T T - - - T T A T T AAA TGT T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA TGT T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAC - - - - - - - - - - - - - - - AG - TGAAAA - - - - - - - - - - AACA TGTGCCA T C T C
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGTGC T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGTGC T - - - - - - - - - - - - A - T AAA T AAAAC - - T T T AA - - T T C T A TGT T T T -
CGT T AGCAGT C T T A TGGA TGGA - - - - - - A T A T T T CCA T T TGA TGAA T AGTGT T AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA - - - - - - - - - - - - - - - T - T C T A T AG - - - - - - - T AAAAA T T T ACAA T T A T
CAGCC T CGA T C T T T C TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGAA TGT TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAAACACCACAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - T AAA TG - - - - - - T T TGGT T T T T T T AG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T ACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T A T T T A T T - - - - - - - T A T T T AAA T AA T - - - A - - - - AA T A T T T AA T AC T T T
TGA TGTGA T T T T T CCAGTGA TGAGA T A T A TGT T T AAA T T T A T T A TGC T A T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAA - - - - T A T AA T T T T T C T CGC T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AAGA T AA - - - - A T T C TGAGAACAC T T
CAGAGT AA T T T T ACCAA T AA T A - - - - - T AAA T C T AA T T C T - - - - - - - ACC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T AGCA T T T C T
T AGT ACGGCA T T C T T T C T TGT C - - - - - T A T AA T T A T T T T T AAGTGT A T CC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT T T A TGGC TGC T A
T A T AA T CGA T T T T AAA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACCAACA T A T T A T T AA T ACC TGAAAAGCACAA T T AGT C T T T T T AGAACCCC
GAAAACAA T T T TGT CA T TGAAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - GAA T T AGAAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA - - - - - - - AACA T T AGT A T - T T AA T AGAACAA - - - - T C TGC T T AGGC T T AG
AAGAA T AAGC T TGAC T A T AA T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - TGAC T AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T C T C T - - - CA T T AGT T T - T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T AAAA T T T T T T T T AAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T AA T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA T TGA T AA T A T T AA TGT T T AAA T A T A - - - A T C T AAGT T T C TGAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGT C T T T AC T A T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACAGA - - - - - - - GA T T T TGT T CAC T C - -
CA - - - - - - - T T T T T T TGAA T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - AGT T T A T AA T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAA T AA T A T A - - - - - - - T A T - TGAA TGGGGT AA T T T AAGT T T CAAAACGCGT
- - - - - - - - - T T T A T CAGT AGT A - - - T A - - CA T T T A - - - - - AAA T T CC T TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACACC T TG - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T TGAACC T T T
AGAAA T CGT C TGC T A T T CAGCA - - - - - T A T A T T - - - - - - - AAGAGAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T ACAA T T C T A T AAA T AA T AAAA T A T A T A T T T AA T T T CAAA T T T T A TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAA T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACA T T A TGA TGAA T T T T A T A T - T T AA T AAAACGA T T CC T T A T T T T A T A T T T A T
- - A T ACGACA T C T T CCACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAGCCACC TGT AA T A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGCAAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACC T AA TGA T T T
GAACAAACC T T T T AA TGT C - - - AAA T A - - - - - - - - A T T AC T AA TGAC T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T C T ACCA T A T - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T CAGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACAAC T T T A - - A T A T A T - T A T - AAAA T A T TGT - A T AGAAAGC TGT AAAAGGT T
GA - - - - - - - - T T TGGTGT CA T AAAA T A - - - - - - - - A T - - - AAAAAGGA T C TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T C T ACCA T A T - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T CAGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACA T AAA T A - - A T - - - - - T A T - AAAA TGT - AC T A T T T AA T CC TGTGGAAC TGT
- - A TGC T T CA T T TGC T T C TGTGGAC T A T C T A T C TG - - C T T T A T T T CC T T C TGT AGT A T TGT T ACAAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T C TGT ACAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAGCC T CAGT AAAGT TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T C TGT ACAC T T
AAACA T AGG - T T T T A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGTGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T C T ACCA T A T - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T CAGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACAGGA T CA T AA T AA T AA T A T T AAAA T AGAGC - A T T T A T T A T T T T CA T A T T T T
AAACA T AGG - T T T T A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGTGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T CCGCC T C T ACCA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T AA T TGAAACA T - CAAA T AGAAC - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T T AGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACAAAAGT A - - A T A T CA - T A T CAAAA T A T - AC - - T T T A T T T C T T TGGAA T T - -
AAGCA T AA T T T AC T A TGC T A T AAAAC - - - - - - - - - - - - - CAA TGAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T T AGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACAGT T ACA T AA T A T T - - - - - - T A T A T AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGCC TGT AGT T T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T CAA T A T T CCGCC T T T ACCA T A TG - - - - - - - - - - GT T T T AC T CAACC T CAGT AAA T T TGGAA T CACGTGGT CCAAGACACCACAGGGCC - - - - - - - - - - CAA - T AAA T A - - ACAAC T T AAACA T C T A T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T C TGAC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAC T CAACCCCAGT AAAA T T AGAA T CACGTGGT CCAA T ACACCACAC TGAC T TG - - - - - - - - - - T CCGA T AAAAC - - T T CAA T TGTGT A TGCA T CG





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_965.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: 4933bp; fragments: 202; full length: 19 (>=4439.7bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4933 bp
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TE: ltr_1_family_965.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: 5239bp; fragments: 197; full length: 18 (>=4715.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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_965
 size: 4476bp; fragments: 70; full length: 19 (>=4028.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4476 bp



0 1000 2000 3000 4000

ORF3

ORF14

ORF1

ORF13

ORF12

ORF2

ORF11 ORF10 ORF9 ORF8 ORF7

ORF6

ORF4

ORF5

RVT_1

RT_RNaseH_2

Integrase_H2C2

rve

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF3

ORF12

ORF1

ORF11

ORF10

ORF2

ORF9 ORF8 ORF4

ORF5

ORF7 ORF6

RVT_1

RVT_1

DNA_pol_viral_C

RT_RNaseH_2

RT_RNaseH

Integrase_H2C2

rve

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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