
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5238
AAGGGAAAAAACCAA T T T T TGGT CGGT T T T AGC TGCC T T T AAACAAACCC T T AA T T T AAGGGA T T AAAAA T T T T AAGT T T T AA T AA T T A T T T T AAAGAAA - - - - - - - - - - T A TGAA T T T AA T T A TGA T T ACAA T AA T T T AA T A T T AGAA T C T T T T AA T AAGCAA T T T T T T T T T AAA T - - T T T CAAAC T T AAA T AAC T CGGT T A T T T TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA T T CAA T T A T T AC T A T AA T AA TGTGT T AA T A T AAGT T T TGAAAAA T TGAA TGC T T T AGAAAC - - T A T T CAAA T A T T A T AA T T TGAAGAC T T AAAA
- - - - GAAAAGA T T T A T T T T T T ACCGGT A T T A T T TGT A T T T AAACAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA T T CAA T T A T T AC T A T AA T AA TGTGT T AA T A T AAGT T T TGAAAAA T TGAA TGC T T T AGAAAC - - T A T T CAAA T A T T A T AA T T TGAAGAC T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - - - - - - - - CAAAA - - T CGGAA T AGCCAAC T A T T T AA T CA T T T TGGA
AAAAGAGT AAAC T AA T T T T TGGC T AC TGT T A TGT T T T T T T - - - - - AAAAC T T AA T T T AGAAAA T T AAAAAC T T T AAA T T T T AC T AA T T AC T T T AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - - - - - - - - CAAAA - - T CGGAA T AGCCAAC T A T T T AA T CA T T T TGGA
AGAAGAACAAAC T AACC T C T AACAAA T T T T ACC TGC T AGTGAGCAAAA T T - - - A T T T AAAAAA T T AAA TG - T T T AAA T A TGAAAAA T T A T T C T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAA T T C T A T AGAGAA T AAGAA T T T TGCA TGGT T T T AC T T CA T T AGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAA T T C T A T AGAGAA T AAGAA T T T TGCA TGGT T T T AC T T CA T T AGG
AAA - - - AAAAAC T T C T T - A T T A T TGT AA T AA T T TGT T T T T AAACA - - - T T T T AA T T T AAAAAA T T AAAAA T T T T AGA T T T TGA T AA T T A T T T T AAAGAAA - - - - - - - - - - TGAGAA T T CAA T T A T T AC T A T AA T AA TGTGT T AA T A T AAGT T T TGAAAAA T AAGTGGT ACCGCAAAA - - AGT T AAA T ACGAAAGT T T T AGGGT T T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA T T CAA T T A T T AC T A T AA T AA TGTGT T AA T A T AAGT T T TGAAAAA T AAGTGGT ACCGCAAAA - - AGT T AAA T ACGAAAGT T T T AGGGT T T T T AAA
AAAA - - GAAAAC T AG - - - T TGAA TGCGGTGAGT T C T A T A T - - - - - AAACC T T AA T T AAAAAAA TGGAGAA T T T T AAAA T - - - - - - C T TGT T TGAAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAGAGAGAGAGCA T C T AA T T T T T T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A T C T T C T C T T - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - T AAAAAACGCAAGT T CGA T A T AAA T A T A T CC T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T T C T A T AAA T AACCGACGT T CCAAA TGAC T AGGT T CGA T T A T T
AAAAGAAAAAA T T AA T T C T CGA T TGC TGTGAGC T T AA T CCAGACAGGAAA T T AA T A T T AAAA T T T AAAAA T T T AAAA T T T T AA T A - - - - - - - - - - - GGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_255.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5238bp; fragments: 39; full length: 0 (>=4714.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00

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

No TE domain detected

After TEtrimmer 5238 bp
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TE: ltr_1_family_255.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5769bp; fragments: 39; full length: 0 (>=5192.1bp)
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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_255
 size: 205bp; fragments: 15; full length: 13 (>=184.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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