
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4137
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGC T A T TGAAC T T T T T T AGT A T AAGGT T T T A T C T A T C T AAGAGAGAAA T T T T T T A T AGTGT T ACCCAAA T T T T TGC T T T AA T CCC T T T C T T AA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T AA T T AAAC T T T T T T AACA T AAAGT T T T A T T T A TGT AAAAAAAAAA T A T A T T AAAACAA T T C T AAAA T C T T TGT T T T AC T C T A T T AC T T AA T TGT
TGTGAGT T T CGA TGT T CA T T AAA T T T T AA T T A T AAGAGAAGT T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAC T ACCAAAC T C T T T T AA T T CAAAA TGT T C T T T A T C TGT AA - - - - - A T T T T T T AAAA T AAA T CCC T AAA T T T AGT T T AAAC T T AC T A T T T AA T CC T
GGTGGA T T C T AA TGGT CAA T AAA T T T T A T T T AAAAGAGAAGT TGGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAACAAC T AAACC T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AAAA T AA T T ACCAA - T T T T T A T T T T AA T TGT A T T TGCAA T T C T
TGT AAAA T T TGA T A T T CCA T AAAC T A T A T T T A T AAGAGAAGC T AA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T T T T AC T T T A T T T T C T - - - - C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGAA T T T TGGTGT T CAA T AAGT T T T A T T C T T AAAA TGTGT CAACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A - - - - - - - - - AA T A T AAAGT T T T A T T T A T C T AAAAAAAAAGT T T - - - - AAA T AA T T CCCAAA T T A T TGT T T T AA T T T A T A T T T T - - T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACA T A T TGGAC T T T T T T AA T A T TGAGT T T T AC T T ACCCAAA T AAAAAA - - - - - - - AAACAAACCC T CAA T T T C TGC T T C T A T T T A T T T T T T - - T T - -
TGTGAA T A T TGAGGTGCAACACA T T T C T T T T A T AAGTGAAGT T AA T AACA - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A - - - - - - - - - AA T A T AAAGT T T T A T T T A T C T AAAAAAAAAGT T T - - - - AAA T AA T T CCCAAA T T A T TGT T T T AA T T T A T A T T T T - - T T C T
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TE: CONS_200_17833_5_1_4624_446.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4137bp; fragments: 4; full length: 0 (>=3723.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 4137 bp
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TE: CONS_200_17833_5_1_4624_446
 size: 4624bp; fragments: 25; full length: 0 (>=4161.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

Copia−2_PPa LTR/Copia

I−45_AAe_pol LINE/I

Crack−27_BF_pol LINE/L2

Penelope−1_SIn_pol PLE/Penelope

MuDR−9B_ALy_tp TIR/MULE−MuDR

Copia−7_SB LTR/Copia

Atlantys_OS_pol LTR/Gypsy

EnSpm−22_SBi_tp TIR/CMC−EnSpm

MuDR−9B_ALy_tp TIR/MULE−MuDR

L1−68_ACar_pol LINE/L1

hAT−1_FV_tp TIR/hAT−Ac

ERV5−1_PM_pol LTR/ERV1

MuDR−9B_ALy_p2 TIR/MULE−MuDR

MuDR−9B_ALy_p2 TIR/MULE−MuDR

BEL−16_DWil_pol LTR/Pao

BEL−11_CQ_pol LTR/Pao

L1−39_ACar_gag LINE/L1

Gypsy9−SM_pol LTR/Gypsy

Before TEtrimmer 4624 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  01/08/24)

After TEtrimmer sequence
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