
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2860
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACA T T T AGTGG - AAAAC T TGT AAC T T T T T TGT T A T T CAA T T T T A T T AA T AAC T
T CGGT AACA T T T T A TGTGT T AA T T AAAAGT T CGACAAAAA - A T CGAGA T CC T A T AAAAAAAC T T AGT T A T T T AAA T T CA T T T T C T T CAAAA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T A T T T CGACGCGACAC - - - - - - - AAGAACA T ACAGT T C T T T AA T T - - - - AGT T A T A - - AA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACA T T T AGT TGCAAA T C T AA T CGT C T T C T T C T CGT CC T AA T T T A TGGT T A T CC
T CG - - - ACA T - - - - - - TGT CAAA TGAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACA T T T AGTGG - AAAAC T TGT AAC T T T T T TGT T A T T CAA T T T T A T T AA T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGCGACA T T TGAGT AGA T AGT T A T T - - - - - - - - - - - A T AAA T T - T AAA - - T - A T AAC T A T T T AGT C - - - - AGT T T T - - - AAGA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT T ACGCAGAGGT - - - - - - - - - - AACCA T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGA TGCGACACCA T T A T C - - - - - - - T CCA T C T CCGA T A T CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGA T AACGT T T T A TGTGC T T A T TGAGAGT T CA T CAGGAG - A T CGA T A T T C T A T AACAAA T AGT AGT T A T T T AAAC T CACGT T C T T T AAAACAA T AAAA T - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACA T T T AGTGG - AAAAC T TGT AAC T T T T T TGT T A T T CAA T T T T A T T AA T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACA T T T AGTGGCAAAAC T TGT AAC T T T T T TGT T A T T CAA T T T T A T T AA T AAC T
T CGGT AACA T T T T A TGTGT T AA T T AAAAGT T CGACAAAAA - A T CGAGA T CC T A T AAAAAAAC T T AGT T A T T T AAA T T CA T T T T C T T CAAAA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACAGTGGT - - - - AAAG - - - TGGA T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT AACA T T T T A TGTGT T AA T T AAAAGT T CGACAAAAA - A T CGAGA T CC T ACAAAAAAAC T T AGT T A T T T AAA T T CA T T T T C T T CAAAA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGACAA - - - - - - - C - - - - - - - A T AAC T T T T T ACC T - - - - T A T T T T - - - AA T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAC TGGTGAA - CACACGCGGAGA T T T T T T TGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGA T T T CGA - - - - - - - T T TGGCGT T T T A T AAACAAAC T T AGCAA T T T AAA T ACACAA T T T T T AAA T TGA T AC TGT - - - - - - - - - - T A T A T CCAAGAAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT AACA T T T T A TGTGT T AA T T AAAAGT T CGACAAAAA - A T CGAGA T CC T A T AAAAAAAC T T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT AACA T T T T A TGTGT T AA T T AAAAGT T CGACAAAAA - A T CGAGA T CC T A T AAAAAAAC T T AGT T A T T T AAA T T CA T T T T C T T CAAAA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T T T CGACGCGAGAGTGCCA T T CAA - - - - T TGAA T ACC T CAA T CAACCAAGT T CA - - AA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAGT T C T T AA - - - - - - - TGAA T A T T T T T T T C T A T T T - - - - - - - - - AGT AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACA T CA TGT T T - - AAA T A TGCAGT AACGT CAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACA T T T AGAAA - - - - - - - GCGAA T A T TGACA T T A T CA - - - - - - - - - - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACA T T T AGTGG - - - - - - - AAGT T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGA T AGT T T T AGGGACGCGACAA T A T ACA T CGGCACAAGCCA T C TGT T TGT T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AGAC T T T CGTGAAAGGAGCCAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAA TGGT AC T CAAAACAAACACCCA T T A T A T T A T T C T A T T T T CC - AA T AC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAA T AGT AA T - ACAAA T T A T AAC T TGT T T A T T T T T T AA T T T T A T C - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGAGT AGT T T T AGTGACGCGACAAACGC TGT - AGA T C T TGT AA T C TGT ACA T T T T C T - - - - - - - - T AACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAGACA T AAA - T AGAC T TGAAA TGT T T T TGCCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T T T A T A T ACAAA T AAAAAGT CCGAA T T T CAA T T CCA T T T CC T A T AAA T AAAC T T AA T T A T T T AAGT T CA T T T AC T T CCGGA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - GGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGGC - - AA - - - - T A T CGT T T T T CAAA T AA - - - - - - - - - - - AA T AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT T CA T T T AC T T CCGGA T AA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGTGGCA T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACA T T T AGTGG - AAAAC T TGT AAC T T T T T TGT T A T T CAA T T T T A T T AA T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGA T AGT T T T AGTGACGCGACA T CAAAGA T - AAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T A T TGT T A T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTG - - - T T AAGA TGGGT AGT T T T AGTGACGCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CAAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAC T A T TGA T - ACAAA T TGAAGC T A T AAAA TGT T T T AA T AGAA T - - A T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGAC T TGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AA TGGCGCGACACGAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T T T A TGT AGT T T - - - - - - - - - AA T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CCAAGGAGACGTGT TGT T AAGACGGGT AGT T T T AGTGACGCGACAA T AA T CC T - - - - - - - T T T AA T T T CC T T C T T CA T T - - - - T AA T T - - - - - - -
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 size: 2860bp; fragments: 74; full length: 0 (>=2574bp)
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 size: 3825bp; fragments: 72; full length: 0 (>=3442.5bp)
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 size: 512bp; fragments: 48; full length: 24 (>=460.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500

28
30

32
34

36

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 512 bp



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF4

ORF3

ORF2

ORF1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
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