
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4474
T AGA T ACA T A - AAACA T AAGA T T T T T AA T A T T CCAGT T A T AAAAAA T T AAGAAAA T T T A T A T AAAA T T T AAAAC T T AA - - - T - - - - - - - - - - ACA T T T T TGA T CC T CA T C T T AAGGGGGCA T A T T AG - - AGAGTGT TGGT T T - - - - - - - - A T T T A TGTGA T T T AGT T CA T T A TGT A T T T T A T A T T AACCGGT
A T AA T AAA T A T AAGTGCAAGA T T T T T AA T A T CCCAGT T A T AAAAAAC T AAGAAAA T T T A T A T AAAA T T T AAAAC T T AA T AC T - - - - - - - - - - ACA T C T T C T A TGC T CA T C T TGAGGGGGCC T A T CAGA TGT T T AGC TGGT T T AGT A T - - AGC TGGT T AAC T T AAA T CAA T TGT A T A T A - - GT A T AAA T ACA T
T AAA T AAA T A T AGA T A T CACA T T A T CAA T A T - CCAGT TGT ACAAAA T AAGGAGAA T C T C T A T AAAA T T T AAAAC T T AA T AC T - - - - - - - - - - ACA T C T T TGA T CC T CA T C T T CAGGGGGCA T A TGAG - - AAAGTGT TGGT T T - - - - - - - - A T T T A TGTGGT T T AGT TGA T T A TGT A T T T T A TGT T AACGGGT
- - - - - AAA T A T AAA T A T A TGGT T T T T AA T A T T CCAGC T A T AAA T AGT T AAAAAAAC T T A T ACGGAA T TGAACAC T T AA T AC T - - - - - - - - - - ACA T C T T TGA T T C T CA T C T TGAGGGGGAC T AA T AGC T AAA T AACCGGT T C T A TGT - - AA T T AGT CGGT T T AGC T TGGT T T AGT A T ACCGTGT A T A T AAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T T T T A TGCACA T C T TGAGGGGGCA T A T CAG - - TGT A T A T TGGT T T AGT TGG - T A T T AGT TGGT T T AGT AGAACCA T T AGTGT T A T A T AAGACA T T
T AAA T AAA T T TGAA T A T AAGA T - - - - - - - - - T T CAGT T A T AAAAAA T T T AGCAAA T T AACA T AAAA T C TGAAAC T T AACAC T - - - - - - - - - - A T A T A T T CG - - GC T CA T C T T AAGGGGGCA T A T TGGA T TGT T AGC TGGT T AAGT CCG - GT T T AGT CAGGT T T AGT TGGT AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T CA - - GC T CA T C T TGAGGGGGAC T A T TGA - - A T A T AC T CGGT T T AGA T AAAGT T T AGACCGGT T T AGT CAC T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C T A TG - - CC T CA T C T TGAGGGGGAC T A T TGG - - CA T AGGCCGGT T T AGA T T A T T A T T TGT T CGGT T T AGT - - - - - - - - TGGT T C T T A T ACCACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C T T CG - - T C T CA T C T TGAGGGGGAC T A T T AA - T T T AGT A T AGA T T T CA T A T A - AGT C TGT ACAGGT TGGT A T T C T A T AAA T C T T T TGGT T T AGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACAAA T A T - - - - - - - AGA T A T T T CGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T - - - - - - - - - - A T A T T T T TG - - CC T CA T C T TGAGGGGGAC T C T TGGA T A T CCGGT T T AGT T AGAA T A TGAC TGGT T AAGT T AGAACAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T ACA T - - - CCA T C T TGAAGGGGAA T A T T AG - - A T AGAGT T TGGT T AGTGT A T TGGT T A TGT ACA T AACCGGT T TGT AA T T AGT T TGT A T A T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T AGT C TGT AAACCGGA T TGAACCGGGAA TGT T A T A T AAACGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C T T TGAC TGCCA T C T TGAGGGGGGGT A T T AGA T A T AA T CCCGGT T T - - - - - - - - A T T CA T C T AA T T AAG - - - - - - GTGAA T C T T T T A T T A T TGGT T
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TE: CONS_200_17833_5_1_4807_390.fasta.b.bed_uf.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: 4474bp; fragments: 4; full length: 0 (>=4026.6bp)
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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)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4474 bp
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TE: CONS_200_17833_5_1_4807_390
 size: 4807bp; fragments: 2; full length: 0 (>=4326.3bp)

TE consensus (bp)
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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)

Gypsy−7_PBa_env LTR/Gypsy

CR1−41_DR_pol LINE/L2

CR1−117_AAe_pol LINE/CR1

LINE1−7_SBi_gag LINE/L1

CR1−43_AAe_gag LINE/CR1

TguERV2_pol LTR/ERV1

ATCopia38B LTR/Copia

Gypsy−17_LBS_2p LTR/Gypsy

Gypsy−20_DAn_gag LTR/Gypsy

Copia−12_CQ LTR/Copia

ATCopia38B LTR/Copia

Before TEtrimmer 4807 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF1

ORF21

ORF2

ORF20

ORF3

ORF19

ORF18

ORF4

ORF17

ORF16

ORF5

ORF8

ORF6

ORF15

ORF14

ORF7

ORF13

ORF12

ORF11

ORF9

ORF10

Retrotrans_gag gag_pre RVT_2

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  01/08/24)

After TEtrimmer sequence
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