Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5133
---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC

—————————— TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-------AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTAT--=-=-=-=-==-=-==---- AAAGTESTA-GTAIBARA THRA T
---ACTAAAE--------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-===-=-=--- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA A AAIA T - -@BAT ATETE TTRA
TATTAIAA A—A.TA TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-===-=-=--- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGICTCCCCCTTTTATA

T------ ATAA- - - -TERTGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=-=---- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTA - - - - - o e mm e e e o= -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- IAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=--=----- AAGTCATTTTTATTG--------- TAAAAATTAAGGCTCCCCC-----m=====--
ITGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC —————————— AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA A
——————————— TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC——————————AAITCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
--------------------------------------------- TGTA.AATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC e - —AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTITTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-=-=-=-=-=----- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA

TACTAAAATA-A TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCITI —————————— AAGTCATTTT-ATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA

TTTAAACA -

TGTAAGAITTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTI ---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCITTTATA
T TATIAIAATAAA

TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- == === === - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
------ ATTTAAATAA - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC----------AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA e e oo
T. ---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === === === AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATABRA - - - - - - - - - -
———ATIAIAATA ------ TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === === === AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TIT ---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- == === === - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA T-ABT
--------------------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-----=-----AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA - -ABTA
---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC-----=-----AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA e e e e
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC - === === = - - AAGTCATTTTTATTGTAAITACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA -----------------
———ACTAAAATIA————T TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC - === === = - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCT T T TATA - « & 5 o o e e e e e e e e e e e e e o -
TeR---- - ... .. TABTGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCC - AAAACTAGGCTGACAACTCCTTC === === - - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCITTTATA
T-TTAAA TI—— TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- == === === - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
------------ ATIAAA TAA- - - - - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC——————————AAITCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TATTTARAT TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- == === === - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TATTTAAAT TGTAAGAITTATTTAAATATAGCGCC—AAAACTAGGCTGACAACTCCTTC ---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
---------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--=--------AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAIGCTGACAACTCCTTC ---------- AA.CATTTTTATTGTIAAIAIA ----------------------------------------
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAA.TAGGCTGACAACTCCTTC ---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
------------------------------------------------------------ AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCIAAAACTAGGCTGACAACTCCTT -------------------------------------------------------------
------------ ABTAAAAT - - - - - - - - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
A AITIA-——— THRA AICAA—-AITGTAAGAATTATTTAAATITIGCGC——AAAACTAGGITGICAACTCIT.
---------------- ACTERBA - - - - - - - - - - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC

TR T@TATHAAAATA - - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === ===~ - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTATA
THTEEH-------------- TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- == mmmm -~ - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
A TETEET TTTECTAABATA- - - - - - TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === ===~ - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
A ARTIRA TII!TIAAAATA ------ TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === ===~ - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
A ARTERTERE- - ----- - - ATA TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === ===~ - - AAJITCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARBAGHAARANE - - AMAAAARTEA - - - - -
A ANCT TTAA T TTAA TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC- === ===~ - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAIRRARGEARTET - - ABABE AT~ - - - - -
G ANCGT TI!!TTAA AA— TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---- ===~ - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARETEEAARCENATABEAAABEHA - - - - -
A ARTHT BT TAAAATA - - HGIRAR - - - - - - - oo AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
- A---T TR AT T TAAATA - - - - o e e e e e e e e e e e e e e CTTC--mmmmmm - - AAGTCATTTTTATTGTAAATARATAAAATABGGCTCCCcceTTTT- - -
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TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
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i fm_1.bed 0 0 n.bed g_1.bed fm_2.bed 0 0 bcin.fa_aln.fa_cl.fa After TEtrimmer 5133 bp
size: 5133bp; fragments: 350; full length: 52 (>=4619.7bp)
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TE consensus (bp) TE consensus genomic coverage plot (bp) TE consensus self dotplot (bp) TE consensus structure and protein hits (bp)
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size: 5433bp; fragments: 350; full length: 44 (>=4889.7bp)
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TE: Itr_1 family 827

size: 2700bp; fragments: 112; full length: 1 (>=2430bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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