
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6140
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A T T T T CCCAAGCAA T A T C T AAACCCAAGA T A T T ACA TGT A T T A T T - - - T AAA T TGT T - - - - - T AACA T T A T AAA - AAA T T A - - - - - -
- - - - - AACA T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC TGC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A - A T T CCCAAGCAA T A T C T AAACCCAAGA T A T T ACA T A T T T AC T T T CA T AAA - - - - - - - - - - T AA T A T T T CAAAGAAA T T AGGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A T T T T CCCAAGCAA T A T C T CAACCCAAGA T A T T ACA - - T T T T A T T T T A T AAA T TGT T A T T T A T AA T A T T A T AAA - AAA T TGTGAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAGGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A T T T T CCCAAGCAA T A T C T AAACCCAAGA T A T T ACAAA T T TGA T T T T ACGAAC TGT T A T T T A T AGT A T T A T AAAGAAA T T AGGAGAA
A T - - - - - - - - - - - A T T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - -
T T AAAAAAGT AA T A T T ACA T CCAAAAGGGAAACA T T T T C T T AAACGT T TGT AC TGGGAAAA T AACCAGGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A T T T T CACAAGCAA T A T C T AAACCCAAGA T A T T ACA T A T T T T A T T T T A T AAA T AA T TGT T T A TGA T A T T A TGAA - AAA T A - GGAAAA
A T AAAAAAA T AC T T T T A T A T C T AAAAAAAAAACA T T T T T T T AAA T A T T TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - - -
A T AAAAAAA T AC T T T T A T A T C T AAAAAAAAAACA T T T T T T T AAA T A T T TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAAGAAAGCACA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T AAGAA T AAAA T CA T A T T T AAGAAAAAGT CA T A T T TGCAAA T AC T TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AGAAGAA T ACGA T ACC T T AAAAAAAAACAGT T T T T TGAA T A T T T T T AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGCGTGAC T CC T AA T AGT AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T TGAGGCA T A T T T T CC T AAGCAA T A T C T AAACCCAAGA T A T T ACA T A T T T T A T T A T A T AAA T TGT T A T T T A - - A TGC T A T AAA - AAGT CAGGAAAA
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TE: ltr_1_family_203.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: 6140bp; fragments: 48; full length: 0 (>=5526bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15

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)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6140 bp
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TE: ltr_1_family_203.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6535bp; fragments: 47; full length: 0 (>=5881.5bp)
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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_203

 size: 297bp; fragments: 19; full length: 18 (>=267.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200 25017
.0

17
.5

18
.0

18
.5

19
.0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200 250

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200 250

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 297 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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