
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1674
T CACC - GTGT AAAGCCGTGCGT T TGA T T A T T T T A T T T T T T T AGAA T T AAGGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A T AAA T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GT TGACA T C T A T T T A T C T CAGCCA T A TGCC T T T T CAGAACAAAGGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A T T AAAAAA T A T A - - - - - - - - - - ACC T AAAACGACCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T T T A T A TGT TGGTGGAA T T T - A T A TGA T T T C T CCA T T C T AAGC T T T T C
- - - - - - A TGGAGCC T T C T AG - - - - - - T T C T T T AA T T T T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T C T T T A T C T T T CGGA T ACAGAG - - - A T T T T TGA T AAC T A T C T CC T TGA T A
A T A T T - A T AAAAAC T T T T AA - - - - - A T ACA T T T A T T T T - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAACCGGGGT CGCGACAA T A T T C - - - - - - - T TGT AAGAAAAGA - - - - - T CGAAACAACA T CA T ACC T A TGA
T CACC - GTGT AAAGCCGTGCGT T TGA T T A T T T T A T T T T T T T AGAA T T AAGGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A T AAA T AAA T A T A - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T - - GT CA T TGA TGCGAACA T - - T A T - - GCAAAGCAGCC - - CCCC T CC T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T - - - - T T T T C T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AA T CA T AAAA
A T A T C - - TGT A T AC T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A T AAA T AAA T A T A - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T - T T T T A T T T T T A T T AAA T - - T A T - - GAA T A T T ACCCA T A T AC T T T C T A
A T A T C - - TGT A T AC T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A T AAA T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T C - AAA T A T AC T TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A - - - - - - - - CC T TGT T A T ACGA - C TGTGC T AAACA T CGAAAAAACCAAAA
A T AA T AA T C T AAA - - - - - - - - - - - GACA T C T T T ACC T T T T T A - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T T T AGT C T T T AA T T AAAACA T A T A T AAC T AA T T T C T C T AA - - T T T T T T
ACAA T AA T AAA T T C T T T T A T - - - - - - T T AA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAAAA T A - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T - - - - - - - - T T T TGT T AAAA - - - - - - - T T T TGAGAACCAC TGAA T C T T T T
A T T T T AA TGGGC T A T T T T C TGC T T - GT T CA T C T AC T - - - - - - GGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T AGC - - T TGAGT T A T CAC T A T ACAA - - - - - T AC T T A T AGC T T CA T A T T T T T T T
T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGTGAA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T - TGAAC TGT CGGCCGA T T AA - - - - - - - - - - - - - AAAC T ACC TGT T AAC
T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T ACAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - T T A T T T CGAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T CA T A T C T T CAA
- - - - - - A T CAGCA T T TGTGG - - - - - - T T CGAC T ACGT T T T T A T AA TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T C - T T T A T ACGT CCACCA T A T AC - - - - - GAAAA TGA T CCGAAAAAGT T T T T
CCAA T AACGT AAA T T T AGCGGT T TGGC T CCCA T A T C T C T T - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T T T AGT C T T T AA T T AAAACA T A T A T AAC T AA T T T C T C T AGT T T T T T T T
ACAA T AA T AAA T T C T T T T A T - - - - - - T T AA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAAAA T A - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A - - - - - - - - T T T CAGGAAAAAA T A T AA T T T T TGAAA TGGAACACCC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T T T A T T T T T TGA T T A T A T AA - - - - - - - - - - AGCAC T T TGT T T AC T CAC
CC - - - - C T A T T T T C T T T T A T - - - - - A T T AA T T T A T T T T T TG - - - AC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAGT A T T - - - - - - - - T T T T T AAACA T - - - - - - - TGT AAA T AA T CGT AAA T T T T T AA
ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - T T AGG - T A T CA T AA TGACA - - - - - GT AAAGT AAGT T T A T AA T T T T T T
A T A T CAA TGT AGA T CC TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T CG - - - - - - - T T T AAAAA T A T AC - - - - - AAGGAA T T T AAGGAAGC T T T T T T
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TE: ltr_1_family_196.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: 1674bp; fragments: 460; full length: 0 (>=1506.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 1674 bp
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TE: ltr_1_family_196.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 2285bp; fragments: 398; full length: 0 (>=2056.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_196

 size: 504bp; fragments: 406; full length: 235 (>=453.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 504 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500
0

100

200

300

400

500


