
Start crop Point End crop Point

MSA length = 623
GT T A T T CACCACA T T T T T AC T T T CAAGT T AAA T TGA T A T T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC T AAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA T - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGA T T T T T T T T C - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T CA T T T T - - - - - - - T AAGT CAGT T C T AGT T AAA T A T C T AC T ACACA
A T T ACA T AC - A T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TG - T T T T T T T T T - CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T T AAA T T AGGA T A T - - - - - - - - - GT T T A T AAA T A T T CAGT A TG
C T T ACA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T TGAA T T TGT - - - - T T TGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T A T A T A T - - - - - - - - - A T T T T CAAAAGT TGT AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TG - - T T T T T T T T - CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - T A T - - CAGT T T AA T T CAGA - - - - - - - - - - - - -
A T T T T C T AC - A T AAAACAA T T TGGT T TGGGT A T AAAA T AC T T TGT T - CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC T AAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA T - - - - GT T AGTGC - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGA T T T T T T T T T - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T TGGC TGGA - T A T A T T AGT T T T T T T TGAAA T T T T T T T T T C T T
GT T AC T T AC - - - - - - - - - GTGT T T CGT T T T T C TGAAAC - CC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC TGAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA T - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGA T T T T T T T T T CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA T C T T CAAGT A T - T A T A T T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT A T T T C T CA TGAGT T T A T T T T T AA T A T T CA TGCA T TGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T T T T CCAA T T AA T - - - - GT T TGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
A T T T T - - - - - ACGC T TGCGT C T T T AAAAGGTGT CAAAGT C T ACGCG - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T T T T T T AA T T AA T - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGT T T T T T T T T T T CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGT T T T T T T T T T T CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGT T T T T T T T T T T CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGT T T T T T T T T T T CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T TGT T TGT T T T T T T T T T - CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - - - - - - - - - - - - - - T AA - - T A T T TGCA T T CACGGCCA T T CA T CAA T
T T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T - - - - - - - T T T T T T T T T T T CGT TGT CAGT CCAC T CGA T A T T T C T T CGAA T T T T T AA T T T T AGT CAGT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T CAGA T T AAA - - - - T CCA T T T A - - - - - - - - - - T T T T T T C T CGT
GCAAAAAA T T - - - - - - - - - T T A T C T CGA T ACGT T T T T TGT T CCA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T C T CGGA TGAGG - T A TGGT AGT T A T - - - CAAA T A T CGC T T T TGGT
ACAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGGA T A T T C T CC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T T T T TGA T AAA T A - - - T T CAACAC - - - - - - - - A T T T T T T T - - - - -
AC T A T T T A T - - - - - - - - - - T T C T T A T T T T AAA T T AAA T - T TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC T AAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA - - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
C T T ACGAA T - A T TGGTGAGT C T TGT T TGGCCA T T T CA T C TGT A T T T - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T C T CAAGGT AAAA - - - A T T AAC T T - A T C T AAGT T T AA T T T - - - - -
A T T A T T TGC - T T T C TGGT A T T T TGCA T T T T T T T AAGAA T C T AC T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T AGT T AGT T TGCA - - - GT T AGT T T - - - - T AAA T A T AGCCAAGT A T
A T T C T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA TGA T T A T CCGAA T - - - - T T T AGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT A TGT - AC TGTGAAGCC T CC T ACA T AGGT CAAACA T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC T AAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA T - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
ACGA T AAA T - - - - - CGAAA T T T T T AA T A T CCA TGACGT AA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGTGT AGTGGAA T A - - - AC T AGT T C - - - - - - - - GT TGT T T AAC T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACACAGT A T T A T T T T C T T T ACC T AAAAAC T ACA T A T T T AA T AAGGT TGC T C T T T AAAAA T T AA T - - - - GT T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T T AA T A T T T A - - - A T T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T AC - - T AGCAAAA T T A TGT TGT T T CGT T TGT T T T T T T T T T - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A TGT T AG - - - - - - - T A T - - T AGT T C T A T T T AAAACC T CCCCCC T AA
GGTGT T T AA - - - - - - - - - T T C T T T C T T A T T T T T T AGA T T T CCC T T T - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T A T A T - - - - GT T AGC T T - - - - - - AGA T T T A T T T T T CA T
A T T A T T T T T CAGAGA TGAA T T T CAC T A T T CCGAACCA T T ACAC T T - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGACC T T A T T AC T T T C T T T ACC T AAAAAC T AGA T A T T T AA T AAAGT TGC T C T T T T T CAA T T AA T - - - - A T T AGT T C - - - - - - - - A T T T C T T T CCCC T
GT CGAA T T C - A T T T AA T T A T CGT CGC T T TGCAGT AAAAA T T ACCAA - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T C T T CCA T ACAA
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 size: 623bp; fragments: 83; full length: 0 (>=560.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500 600

20
30

40
50

60

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500 600

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 623 bp
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 size: 976bp; fragments: 73; full length: 0 (>=878.4bp)
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TE: ltr_1_family_252
 size: 256bp; fragments: 54; full length: 35 (>=230.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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