
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8594
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - T A T A T - T T AAAGGA T A T T - - - - - - - - T AA T T T T AA TG - - - - - - - - GAACACCA TGT AAA T T T T A - A T ACGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T ACAA - - T ACAAAA T AC T A TGAGC T AAAACAA T A T A T CAGA
T T T AA T T T T T T CCCAGCAAAAAAGACAC T T C T AAAAAAA TGCCAC T AAGT T T ACAAA T T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAACAA T AGGCAC T T T T CAAA T AA T ACCA T T T AA T T T T C T A T T T A T T T AC - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC T AC T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T T CCA TGAGTGCGT TGTGAGACAGA T A T CA T CAGT A - - T CAGA
GT T AA T T T T T T T CAGAAAAAA T AGAGAC T T T T A T T A T AGT AC T AC T T AA T T AA T T AA T T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A - T ACA T - C TGAAAGA TGA T CGAAA - - - T T AC T T T AC T CAGT A T AAGAAAAAACGT T C TGTGTGGG - A TGTGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - CACA TGT T AAGCAC T A T T TGT AAGA T CAA T T TGACCGCA T CAGAAGAGAGT TGT T CGA T A T T T A - A T ACAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - T T T A T - T CAGAAGA T A T T T - - - - - - - CGT C T A T C T CG - - - A T AGAAAAGGT TGT C T CCC T T T AA - - - ACCAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - GT T AAAAGA T A T T TGT AAAGACACA T T CAGCGAA T ACGAAGT AAGCAAAA T CGA T T T T C - - - - CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAA - - - - - GT T AAAAGA T A T T TGT AAAGACACA T T CAGCGAA T ACGAAGT AAGCAAAA T CGA T T T T C - - - - CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AA T A TGTGT CAAAAAAAAA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAACAAA T T T A T A T T TGA T T T A T AAC T CAGA
T T T AA T - - - - - CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T T CA T T AGA - A T AAAAAAAGTGGGT T T CCA T T TG - A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - A T AGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T A T AACACAAAA T TGG - - - A T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCA T A T ACGGCGCAAGAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGACAGAGT TGAC T AGCAGCGA T ACACCGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC - - - - - - - A T T AACAGC T A - - - - - - - - - - CGA T A T T ACCG - - - - GGAAAAA T A T T A T T T AA TGT T AAAGT ACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - T TGAAAA - - - - - - - - - - AGACACA T T CAGCGAA T ACAAAA T AAGCAAAA T CGA T T T T C - - - - CAAAA
T T T AA T CC T ACCCCAAA T AAA T T T ACAC T T T T AAAA TGA T ACCACC T AA TGT AC T AA T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T - T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T T CGT C T T T - - T C TGAAACACGT T AAA TGGGAA T A T - - - A T AAAG
T T T AA T T T T T T CCCAAAAAA T T AGACAC T T T T AAAA T AACACCAC T T AA T T T AC T AA T T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAA T C T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCAC T A T T T T C - - - - CAAGC TGAGC T A T A TGCGA T TGA - - - - - - - - -
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 size: 8594bp; fragments: 569; full length: 0 (>=7734.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000

0
50

10
0

15
0

20
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000

0
20

00
40

00
60

00
80

00

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

No TE domain detected

After TEtrimmer 8594 bp
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 size: 9929bp; fragments: 608; full length: 0 (>=8936.1bp)
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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_515
 size: 5910bp; fragments: 67; full length: 5 (>=5319bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 5910 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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