
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2917
GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T T T TGTGAGAGC TGTGT AAAA - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T A T T T AGCCCCC TGCGT AACAACACGTGT TGCCAAA T CAAGAAGCGT CCACCA T TGCCGA TGCCC T TGT T A
GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T T T TGTGAGAGC TGTGT AAAA - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T A T T T AGCCCCC TGCGT AACAACACGA T T AACGCA T T T T T T T T T CAAC T - - - - T CAC T TGCA T T TGT T T T C
GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T T T TGTGAGAGC TGTGT AAAA - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T A T T T AGCCCCC TGCGT AACAACACGAGT CA T T CAC T T T T A TGCCGT C T T C TGT CCC T CAAGCGAA T T T CG
GAA TGGAA T A T ACAGAAGAAAAAGAC T T TGAAAAA TGTGAAAGT TGCA T T T TG - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T A T T T AGCCCCC TGCGT AACAAC - - - - - - AAGT T AA T CCAA T AAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA TGGAA T A T ACAGAAGAAAAAGAC T T TGAAAAA TGTGAAAGT TGCA T T T TG - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T A T T T AGCCCCC TGCGT AACAAC - - - - - - AAC T T CAA T CAA T AGAA T CGGCGA T A T TGGT T AAAAA T T ACG
GAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T TGGT AAAAGGTGTGG - - - - - - - - T C T AGT CA T A T AGT CACAGA T AC T ACGCA T CGCACA T CGT CGA TGT TG
GAA TGGAA T A T ACAGAAGAAAAAGAC T T TGAAAAA TGTGAAAGT TGCA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - AACA T TGT ACGAGA T T ACCGT AAG - - - - GGAGAAGCA T T ACA
GAA TGGAA T A T ACAGAAGAAAAAGAC T T TGAAAAA TGTGAAAGT TGCA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T TGACAGAGGT A T T C TGT TGCACGT AGTGGGT ACA T CG
GAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T
GAA TGGAA T A T ACAGAAGAAAAAGAC T T TGAAAAA TGTGAAAGT TGCA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - C T T T AAGT CACA T A T C T TGAAAGC TGCCCAC T TGGAACGA T A
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 size: 2917bp; fragments: 40; full length: 2 (>=2625.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2917 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_1028.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 3128bp; fragments: 36; full length: 0 (>=2815.2bp)
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TE: ltr_1_family_1028
 size: 4167bp; fragments: 32; full length: 9 (>=3750.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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