
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3321
GGAA - A T AGCA T T T T AGGACA T ACA T T T A T ACAAC TGT T T T A T T AA T A T A TGT CGT CAGGACGTGT T AACCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCAGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGGAA T A T T A T T ACAAA T AAAAC - CCAGGT T AGT T T AAGAAA T AAA T
AGAA - - - AAAAAACAGAGT T A T ACA T A T TGGTGAA TGT T - T T C T T C T T T A TGT CGACGGGACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGTGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - AGTGGCCGCA T CGA T CC T T C T C T TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T T AGA T AAGA T T C T AAAAAA T T AA T T T T AGT AGAGA T CACGAG - C T A T T
GT AGT A TGT T AC T C T ACGA TGA T T T AAA T AAC - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGAA T T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A T AA - - - - - - - T A T AAGT A - - - - - - T AGTGT AAC T T CAAAA - - - AAG
GGAA - A T - A T ACC T T AAGACA TGAAGAGAGGC - - - - - - - - CA T CAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A - CGGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGAAAGA T TGC T A T A - - - - AAA T - - AAGGGTGA T T T AAAAA - - - AA T
AAAGT T T AGAAAGT CA T AC T A T A T C T ACAAA T CA - - - - - - T ACC T A T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAA T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAC - T A T AGCCGAA - - - - - - - - T T T TGT A T A T A T CACACAA T AAAC
AGGT T A T AGAAAGAGCGC T TGGTGT AA T TGA T - - - - - - - - - - - CCGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCCCCAACC T T T TGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CCC T AAA T A T - - - - - T T T TGT AAAAC T CA T A T A - - - AAC
GGAACAGAAAAC T T CACAAAACACCAAC - - ACAAA TGT T T CCAC T T C TGA TGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGA T T T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGT C T CAGCCAGCA T A T T T T T - GA T AGA T A T AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T A T T AAAA - T AAA T
GGGA - - - - - - - - - - C T AAA TGT AAAAA T AAA T - - - - - - - - T ACAACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAA T A T CCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T AGAG - CGCC T T T AAA - - - - - - - - - - T AGT ACAAGCCAAGAA - - - AA T
GGAACAGAAAAC T T CACAAAACACCAAC - - ACAAA TGT T T CCAC T T C TGA TGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGA T T T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT AAA T A T A T - - - - - GT AAGTGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T TGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAGTGA - T A T T T T CAGA - - - AAAA T - - T A T A T TGC T T T AAAAAA - - AAC
AACA T C T AGAACGGT TGC T CGT AACGA T - - - - - - - - - - - - T T T T ACCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGAGA - CA T T T T T ACA - - - - - - - - - - T AGAAAA T CACAAAAAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A TGT CGT CGGGACGTGT T ACGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGC - AGT T T T T A T A - - - - - - - - - - T AC T A T AGA T T AAAAA - - - - - -
GAAGT C T ACCAC T T T T CAGT A TGCGAAGA T A T - - - - - - - T CC T T ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAA T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T A T AGGGAGT CA T T AAAA - - - - - - - T T TGA T CAAAA T T AAGAGGT AGAC
GAAA T T T AC T AGT CCAAC T CACAAAAAGGCA T AAA TGT T T T T T T CACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3321bp; fragments: 1728; full length: 0 (>=2988.9bp)
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After TEtrimmer 3321 bp
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TE: ltr_1_family_478.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 3674bp; fragments: 1563; full length: 0 (>=3306.6bp)
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TE: ltr_1_family_478
 size: 3089bp; fragments: 1340; full length: 1 (>=2780.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

60
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00
30

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 3000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 3089 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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