
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5841
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACGT T T CCCC T CCAA T AGT T T A T T CAAA T AA T CAA T CAAC T T A T T A T AC T TGAAGGCA T C T CCAGT CCCAA TGC T AACC T T AGCC T A - - - TGCAGCGT
- - - - A TGACCCCA TGA - C T A T A T AA - - - - - CAAA T T A T T AGAAGAA T T AA TGC T AGA T T A TGA T T AAAAAAA TGC T T CGGA T T AAAA T AAAA T AGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCC T CCACAGT T TGACGGAAAACGCGCCAA T T A T T T T TGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC - - - - - - - GT C T AAGGGC T CACGCACGACCAGC T CGCAGCG -
AAAGACGGC T CCC T TGAACA T A T AAGGT T A T CAA T T T C TGGGGAA TGT T A TGC T AAAC TGT T A T T AAAAAA T AA T T T CGAA T TGCAA T CAA T T A TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC - - - - - - - GT C T AAGGGC T CACGCACGACCAGC T CGCAGCG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACAA TGT CACCGAAAACGT T ACCAAGT T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AAGGT T CCAA T A T T TGA T T CAAAAAA T T T T T CGAC T T A T T ACA T C T T AAAAC T C T T CCAGT T T CA TGAAGT A - - T T A T ACC T A T T T T T AA T A T
AAAAA T AGCCCAAC T AAC TGCCCAA - - - T T T AGA T T T - - - - AAGAA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T A T CAAAA T A T AA TGGT AG - - - - - - - - CAAA T T T T T AGAA T
- - - - - - - GCCCAAC T AAC TGCCCAA - - - T T T AGA T T T - - - - AAGAA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T A T CAAAA T A T AA TGGT AG - - - - - - - - CAAA T T T T T AGAA T
GAAAA T AAA T AAGT T AAC TGT C T AAGCC T T T AAACA T - TGAAAGAA T T AA TGC T AAA T T A T T T T T AAAAAA T AGTGT T TGAA T AA T A T AAA T CA T T T T TG - - - - - - - - - - T AAAA T T AAGGT T CCAA T A T T TGA T T CAAAAAA T T T T T CGAC T T A T T ACA T C T T AAAAC T C T T CCAGT T T CA TGAAGT A - - T T A T ACC T A T T T T T AA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T AAGCA TGT ACAAAAA TGGGGCCGGA T T TGCGA T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T AA T T T CAAGAAAC T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAA T AGT T T T AACAA T C T T CAAA T C T T T T T AAC T A T T TGAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T AA T T T CAAGAAAC T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T CAGA T T AA T CA - C TGC T T AAGC - - - T AAA T T T - TGGAAGAA T T AGTGC T AAA T T A T T A T T AAAAAA T AGT T T CGGA T T AAAA T AAA T T A T T T T TG - - - - - - - - - - T AAAA T T AAGGT T CCAA T A T T TGA T T CAAAAAA T T T T T CGAC T T A T T ACA T C T T - AAGT T C T T A T AGT AC T A T AA T AC - - - - CGTGT T T CC T T T T AAGA -
- - - - - - AGA T T AA T CA - C TGC T T AAGC - - - T AAA T T T - TGGAAGAA T T AGTGC T AAA T T A T T A T T AAAAAA T AGT T T CGGA T T AAAA T AAA T T A T T T T TG - - - - - - - - - - T AAAA T T AAGGT T CCAA T A T T TGA T T CAAAAAA T T T T T CGAC T T A T T ACA T C T T - AAGT T C T T A T AGT AC T A T AA T AC - - - - CGTGT T T CC T T T T AAGA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5841bp; fragments: 11876; full length: 0 (>=5256.9bp)
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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 5841 bp
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 size: 7012bp; fragments: 11813; full length: 0 (>=6310.8bp)
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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_229
 size: 515bp; fragments: 53; full length: 14 (>=463.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0

TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 515 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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