
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12749
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T TGT T CAC T A TGT TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACACAA T T CCA T T T A T AACA T AA T T ACGT CGGT A T - T T AA T T T T A - - CCAACA
- - - - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T AAA T A TGGCAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T T CCGT T C T A T TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCA TGACC T CCA T AGT AAGGACCA T AGA - - - - - - - - - T AA - - - TGACA
AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGAAAGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCGA T CGC TGT AA T TGT AGCGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAA T A TGT T AC T T T AAA TGTGGCAACAA TGAAAAA T T T A T T CAAA - T TGACC
AGT - - - - TGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAC T T T A TGT AC T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGCGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAAA T T T CAAA T CAAA T T T AAA TGGT CAAA T AAAGT TGGC T T AGAA T T AA T T
A T T A TGT TGT T CAAA TGA T T TGAACCGAA T T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGGCCA T C TGT T T CACAGAAC T ACAAAAA T TGT CGGGT CGAAAAA TGCCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A TGT TGT T CAAA TGA T T TGAACCGAA T T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGGCCA T C TGT T T CACAGAAC T ACAAAAA T TGT CGGGT CGAAAAA TGCCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A TGT TGT T CAAA TGA T T TGAACCGAA T T T T AGAAC TGT C T A T T TGGGGCCA T C TGT T T CACAGAAC T ACAAAAA T TGT CGGGT CGAAAAA TGCCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT T ACA T CAAAA T AACCGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGGAC T T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAGT AA T T T AGT T A T C T AACAAGT ACA T T T C T A - - C T AA T T T T T T A T T A T C T
- - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A TGGTGCA T CA T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AA - - - - - - CA
TGT T TGT TGT T CACAAAA T AAAA T AC - - - T T T TGA T ACAA TGA T T CAGC TGCAAAC T CC T T T A T AAAACAACAAAGA T T A T AACGT TGAAAACCGGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC - - - - TGT T CAAA TGA T T TGAACCGAA T T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGGCCA T C TGT T T CACAGAAC T ACAAAAA T TGT CGGGT CGAAAAA TGCCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T CAA T CACAA T AAAAGAAC T AAAA T AAA - - - - - - - - - - - A TGACA
GA T AGACCGT CGA T A TGT T T TGT ACCGAA T T T T AA T ACGT T T T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAACCGC T ACAA T T T T T T AGT T A T AAGCAGT T CAGAA T AAAAAA - - - - - - - - - A - T CAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACGGGGCA T T CCA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAGAA T C T T AA T T T CCACAAGGGT AAACCGT CCCA T CAA T T T AAAA T T T ACA
GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T ACGT CC T C T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCGA T CGC TGT AA T TGT AGCGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAGA T T CCAAGGCAA T AA T AGACGCC T AGCGAAAA T T AGA T CAAAA T T CCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAAAC TGC T ACAC T T T T T T AGC T T T AAAA T A TGTGCA T T T - - - - - - T AA T T T AAAA T T A T CA
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TE: ltr_1_family_549.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 12749bp; fragments: 373; full length: 0 (>=11474.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 12749 bp
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TE: ltr_1_family_549.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_se.fa
 size: 13205bp; fragments: 329; full length: 0 (>=11884.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
10

20
30

40
50

60
70

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

00
0

12
00

0

TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_549

 size: 4560bp; fragments: 41; full length: 1 (>=4104bp)
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No TE domain detected
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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