
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2436
AAA T A T C T T AGCCAC T CC T AA T T C T T T CAAA T T CA TGGAC T T T AGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AAC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAAC - - - - - T T T AA T T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AACGCA T - - - - - - - - - - - T CAAGAAA T
AGA TGT CGC T AC T TGGCACACA T T T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAAC - - - - - T T T AA T T T AGGGAGGT A T CGA T AACACA T T T TGT T T T T T T CAAAA TGT T T T T A T A T T CAGAACCAAAAGT T CGT AACA
AAA T A T T T T T CC TGT AAA T T A T T T T T T TGAA T T T T ACAGT T TGGA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAAC T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACACA T T T TGT T T T T T T CAAAA TGT T T T T A T A T T CAGAACCAAAAGT T CGT AACA
AAA T A T C T T AGCCAC T CC T AA T T C T T T CAAA T T CA TGGAC T T T AGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AAC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAAC T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AA T AAGTGAAGCCACGGA T C T ACAA T T
AAA T A T C T T AGCCAC T CC T AA T T C T T T CAAA T T CA TGGAC T T T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AAC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAA T T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT T TGT A T A T AGAAA T A - - - - T AACGAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T T A T TGT A T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T A T AAAC
AAA TGA TGT CAC TGT ACGT AC T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGGC T T TGCCAAACC T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACACA T T T TGT T T T T T T CAAAA TGT T T T T A T A T T CAGAACAAAAAGT T TGT AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCAAAC - - - - - T T T AA T T T AGGGAGGT A T CGA T AACAC - - - T C T T T T TGGT AAAGGTGT T CGTGCAC T TGAAACGACCAGA T TGCAGGT
AGT T C T AGT T CC T CCAGAC T A T T C T T C TGGAC T CA TGGGT T T CG - - - - AGTGT A T A T A T A T C TGAGA T A T CGA T T CAAA T CAAAA T T T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAGGGT TGC T ACA T - T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - A T T T TGT T T T T TGT A TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T ACAGGAA
AGT T C T AGT T CC T CCAGAC T A T T CC T C TGGAC T CA TGGGT T T CG - - - - AGTGT A T A T A T A T C TGAGA T A T CGA T T CAAA T CAAAA T T CACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGGT TGC T ACA T - T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - A T T T TGT T T T T TGT A TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T ACAGGAA
AAACA T AA T CGT T AAGGAAAGT TGGCG - - - - C T T T T CGAGT T CGGT AGAA TGT A T A T A T A T C TGAGA T A T CGA T T CAAA T CAAAA T T CGGA T T AC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCACA T T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - - - - - - - - - T T A T CCAAAGT T T - - - - - - - A T CCGT CCAACAA T T TGT T AAA T
AAACA T AA T CGT T AAGGAAAGT TGGC T - - - - C T T T T CGAGT T CGGT AGAA TGT A T A T A T A T C TGAGA T A T CGA T T CAAA T CAAAA T T CGGA T T AC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCACA T T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - - - - - - - - - T T A T CCAAAGT T T - - - - - - - A T CCGT CCAACGA T T TGT T AAA T
AAACA T AA T CGT T AAGGAAAGT TGACG - - - - C T T T T CGAGT T CGGT AGAA TGT A T A T A T A T C TGAGA T A T CGA T T CAAA T CAAAA T T CGGA T T AC T C TGC - - - - - - - - - - T T CCGGGGT TGCCACA T T T T T A T T T AAA T T AGGGAGGT A T CGA T AACA - - - - - - - - - T T A T CCAAAGT T T - - - - - - - A T CCGT CCAACAA T T TGT T AAA T
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 size: 2436bp; fragments: 36; full length: 6 (>=2192.4bp)
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 size: 2862bp; fragments: 34; full length: 0 (>=2575.8bp)
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TE: ltr_1_family_254
 size: 317bp; fragments: 16; full length: 6 (>=285.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200 250 300

9
10

11
12

13

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200 250 300

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

30
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200 250 300

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 317 bp



0 500 1000 1500 2000

ORF9

ORF8

ORF1

ORF7

ORF6 ORF5

ORF4

ORF2

ORF3

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 50 100 150 200 250 300

ORF1

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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