
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6251
A T T T ACAGA - - - - - - - - AA T T AAA T A T C T AC T T A T T A T T C - - A T A T A T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - A T A T A T AA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T AAAA - - - - - - T T AA TGCAGAAAGTGC TGC T T T T T - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC TGTGAA - - - - - T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - ACAGC - - - - - - T T T T AAAA T AGAA T CCAA TGGTG - A T AAAAGT T
ACACACAAA - C T T T AC T A T AC TGT T AAC T AAA T AA T A T T AAAACC TGT A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T AC T TGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T CCA T - AAA T AC - - A T T T T T TGAAAAA T AA T CA T CGACAA T A T AGGAAA T
ACC T T AC - - - - - T CGT T AA T T AAGT AA T TGA T A T AGAAA T - - A T T CAA T T TGTGAA T AA T T A T T TGGGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T T A T T AAA T A - T T A - T T T A TGAAACAAAA T ACA T T T AAACACAAACGG -
CC T C T AAA - - - - T T CAGAA T T TGGT A TGT A T A T T AA T T T A - - A T AACA T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T TGT CAAA TG - - - - T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - A TGGCA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - GGA T A - - - - - - T T T T T A T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T A TGA T T C TGGTGA T T T T T T T CCAAA T - - TGGCAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T C T A T AAGA T AA T AA T C T T CCAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGGT -
GT T AGGAAA - - - T CA T T AAA T AAAGAACAGA T CA T AAAC T AAA T A T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AGAAA T AA TGT AA T AGAACA - A T AAAA -
T A T T T T T AA - T T T TGAAGA T TGAAAAAAAGTGCGT CCAGT - - A T A T AAGT T T T ACA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - T T ACACCA T - - T T T T T T AA TGGA T T A T C T ACACAAA T A T C TGAAG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGAGGAAAC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - TGGT T AAAGC T ACAGT T T TGTGGGGT ACAAAAGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TG -
GC T C T AAAG - T A T TGAAAA T - - - - T A T CGAA T T T T T C T T A - - GT AAACA T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - T T - - - - - - - - - - - - T A T C T T AAAA - AAAAAGT T T CAA T A T A T A TGGCC -
T A T C T A T AA - AA T T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - A T A T A T A T TGT AA - - AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - T T AAACC - - - - T A T T T T T ACA - AGAGACC T T T T T CACA - AAAACG -
GC T T A T AAA - TGT T AC T A T TGT AACA T T T T T T T A T AA T T T AAAAAAA T AC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T T CGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - - AAA T A - T - - T C T T AC T AAG - AAAACC T AAA T T T A T - - AGAAAA -
T C T C T A T A - - - A T T A T TGAC T T AC T AAACAGAAAAAC T T C - - A T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T T AA T AAACG - T TGCA T T T T AACG - AAAA TGT AA TGA T A TGT AAAAAA -
G - - - - - - - - AA T A T T CCA - CGCCA T T A T T A T A TGACA T T T - - - - - - - - AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T - - - TGGGC T AA T - GT T T T TGA - - T A T AGT T T T T - - - - - - - - AAAA T T -
A T T T TGA T T CA T T A T T T AA T T AAGT A TGT AA T T AA T T AGT AAAA T T AACGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA - T T - - T AAA T T A T T A TGT T T CGT AA T AC T AGCC TGT ACA T T T T AAAAACA
GT AAA T AA - - - - - - - - - - - T T T T A T TGGAAGCAA T A T T T A - - A TGGC TGA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAC TGA - T AAA T AA T T - GT A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAC T -
GT T T AAGA - - ACGT T T T AA T T T AA T A T T TGAGGGA T AGT T - - ACCCCC T T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T CCC T T C T T A T A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - - - - - - - AA - T - CC T T T AGAAACACAA T A T CA - - - - - - - - GT AA T T -
A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC TGGACA T A - - T T TGGGCC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAAGT A T TGGAAAAA T - - - - - T AGAAAAAAGAC T CGG - - - - - - - - CA T A T A -
T T T T T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGACA T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T T - - T AAAAAA T T A T T C T T AA T AAAAA T AGA T T TGA T CGT A T AGAAAA T
GT CAAAAA - AA T A T T C T AAC T T T A T T T T T C T CCCAGAA T A - - T CAC T T AA TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T T - - - T CAAAAA T T - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T -
AC T T AA TGACA T T T A TGAAACGAA T A T A T AAA T AA T T T T A - - T CAAAGC T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACAA T T T C - - - - - - - - - - T T T C T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAGGC
C T AAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - T TGAA T AA - - - - - - - - - - AA T AAAA T CA T AAAGAA - - - ACAAC T -
ACAAACAAGAA T C T CAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCAGAGTGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAA T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCGA - - - - TGT T T CGG - - - - - - - - GCAA T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T TGT - - - GTGAA T AA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T TGGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AA T ACAAGA TGT T T CGGGA T A - AGT AGG -
T A T T AAAAAAAA T AAAAAA T T AAAAAA T T T T AAAAAA T A T AAAAAAA T A T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T T AAAAAA T A - AAAA T AC
A T CGACGA - AA TGA T AAG - GT T T A T TGT CAC T TGAAA T T A - - - - C T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACAC T - - - T TGACAA - T - C T T - - - - - AAC T TGA T C TGG - - - - - - - - T CAAC T -
- - - - - - - - - - A T T T ACCAA T T T T A TGGT AAAACAACGTGT - - AACAAGGC TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCCGT C T C T AA - - T T T - - - - - - - - - - T T CA T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - - - - - GAGA T AAC T - T AACCCGAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - AAAAA T T
AAA T AGGA - AA T C T A TGAC T AAAAAAA T TGT T CAAAA T - - - - - - ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGCCC T C T AAGTGTGAAA T A T T T - - - - - - - - - - T T T A T - - - - T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACA T T AGT T AA T T T A T AAAC T T T TGGA T CGCAA T A T CGGAA T C T A - AGAC T T T
A T CGCGAAA - A T TGT CAA T T A T AA TGT CC T AAAAA T A T T C - - AACA T CA T TGTGAA T AA T T A T T TGTGC T T ACGTGGCAAC TGCGCAGT C T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA T - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAA T T T TGGT AAA - AAGAGT -
- - - - - - - - - AA T - - A TG - - CAAAA TGT T TGC T T T AAA - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAAA T A T T T - - - - - - - - - - T T T A T - - - - T CGA TGGT T T A T T AGAC T T CCAAAGCCAAGGGGAAGC T ACA T CAA T AAAA TGC T TG - - - - - - AAA TGC T AGT A T AAAA T T A T A TGGGT T T T
AGCACAAAA - A T T T A T A - - T AACA T AAC TGT T CGGT T T C T AAAA T AC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T AAAAACGTGAACAA T T T T T - - - - - - - - - - T C - - - T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T A T A T CA T A - - - - - - - -
AGCACAAAA - A T T T A T A - - T AACA T AAC TGT T CGGT T T C T AAAA T AC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCAA T AAAAACGTGAACAA T T T T T - - - - - - - - - - T C - - - T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T A T A T CA T A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - C T - - - - - - - - - - - - T A T T T T AAGA - A T T AGTGT AGA T T A T A T AGAAAC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T TGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAAC T ACA - T T AACAAACA - T T A - - - - - - - - - - - - - AAC T T A T T AA T ACAGAAAAAC -
AC T - - - - - C - GT T C TGA - - T AGCACC T T T A T T CGT C T T C T A T AC T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - T T C T T CGA TGGT T T A T T AGT T T T C T AAAGCCAAGGGGT AAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T A T A T CA T A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGT CGA TGGT T T A T T AGT T T CC T T AAGCCAAGGGGAAGC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGACCAAC TGAGA T A - AAGAGT -
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TE: ltr_1_family_968.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 6251bp; fragments: 260; full length: 27 (>=5625.9bp)

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

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 6251 bp
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TE: ltr_1_family_968.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6555bp; fragments: 216; full length: 24 (>=5899.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_968
 size: 5574bp; fragments: 65; full length: 28 (>=5016.6bp)
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Before TEtrimmer 5574 bp
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