
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6682
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGT AA T AGAGT T CGT T C T C T ACACGT AAC TGA T T T T T T T T T T A T T A
A T AGTGT T T T AAAACC T - - - - - - - - - - - - - AAAGGAAAA - - - - - - - - - - GAA T AAAA T A T AAAA T T A T T CC T AAAA T T CAAA T A - - GA T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGT AA T AGAGT T CGT T C T C T ACACGT AAC TGA T T T T T T T T T T A T T A
GT A T T A T T T T A T - A T T C T CA T TGAGTGC T AAGAAGAGA - T CGAAAGCCA - AGT AAAAGC TGAAA T T - - - - A T AAAGGC T ACA TGC T A T T CAA TGGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGGAG - AAAA T T T AGC TGTGGTGC T T CGTGGT A - - - - - - T AAA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGGAG - AAAA T T T AGC TGTGGTGC T T CGTGGT A - - - - - - T AAA TGA
- - GT AAGC T T A T AA TGC T CGC T AGACACCGAAAGCAAAA T CCAAA T T CGGAAAAACAAC T AAAA T T A T T T A T AAAA T T T AAA T A T T AA T T AA T A T AAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAC T CG - GGCGTGT A T A T C T A T TGGGT CGCCA T T - - - - T TGGTGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAC T CG - GGCGTGT A T A T C T A T TGGGT CGCCA T T - - - - T TGGTGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AAC T T A T AAGT A T A T A T A TGT C T AA T T T T CGGC T C TGC T AACA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCGCCAAAAAA T A T AAGAACAGCAGT CAAGCGAA - - T T TGCGTGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T C T T - GGAGT C TGT T T CCAGCAC T CCA T T T T T - - T T CGAA T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T C T T - GGAGT C TGT T T CCAGCAC T CCA T T T T T - - T T CGAA T A T C T
AGA T T A T T AA - - T A T T T ACA T T A T A T A T - - GAAAGGT AAA T AAAGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAACCA T AAAGT TGACA T A TGA T A TGT CA T T C T A T C T T T T CGAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAACCA T AAAGT TGACA T A TGA T A TGT CA T T C T A T C T T T T CGAA T AA
A T A T T T T T T T A T - T T T T - - - - - GAA T AC T A - AGAGGAA - T T AAAA T T CA - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T A T AAAAA - T AAA T A T AAA T T AA T ACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T - - - T T TGGCA T TGT AC TGT - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T - - - T T TGGCA T TGT AC TGT - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T AA TGAAA T AA T T ACCC T T TGGGC TGCAGGA - - T T T T CA T A T T T
AG - - - - T T T T - - AA T T T - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T AA TGAAA T AA T T ACCC T T TGGGC TGCAGGA - - T T T T CA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AGT CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
A T A T T A T T T T A T A T T T T T CA - T AAA T AC T AAAAAGAAAA T T AAAA T T CAGAA T AAAAAA T AAAA T T A T T T ACAAAA T T T AAA T A T AAA T T AAAAGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AGT CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGGT A TGAAA T T T TGT T T AGT T AGT T T ACCA T A - - - - A T TGCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA TGA T AAAGT T T T CAA TGGA TGAA T T A T AACA - - - - - - T ACA TGA
A T A T T A T A T T A T AA T T T T T A T CAAAAACCAA T AAGAAA - T T AAAA T ACA - AA T AAA T AA T AAAA T TGT T T A T T CAA - T T AAAAAGAAA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA TGA T AAAGT T T T CAA TGGA TGAA T T A T AACA - - - - - - T ACA TGA
- - A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAA TGT AAAGT TGACA T A TGA T A TGT T A T T C T A T C T T T T CGAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAA TGT AAAGT TGACA T A TGA T A TGT T A T T C T A T C T T T T CGAA T AA
- - GT T A T T CGA T - A T T T T CGT T AAA T A T T A - - - - - - - - - C T AACA T T CA - AA T AAAAAA T AAAA T TGT T CGTGAAC T T T AAACA T AAACGAA T CAACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT T A - AAAA T A TGA T A T CGT CA T AA T A TGGCA - - - - - - - ACA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T T AA T T T T T TGAAAAAAAAA TGA T T T TGT - - - - - - - - - - T T AA T T T T T AGT T A - AAAA T A TGA T A T CGT CA T AA T A TGGCA - - - - - - - ACA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T CAA - ACAACA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGT AA - - - - - - - TGAAACACC T AC T AC T ACAAA T T ACA T A T T T T T T T AA T T A T CAA - ACAACA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AGT CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AGT CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
A T A T T A T T T T A T A T T T T T CA - T AAA T AC T AAAAAGAAAA T T AAAA T T CAGAA T AAAAAA T AAAA T T A T T T ACAAAA T T T AAA T A T AAA T T A - AAGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AA T CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAG - - - - - - - - - - GAAGAC T A T T T T T T T TGT AAAA TGGA T T AAAGT AAA T T ACA T A T T T T CCAGA T T AA T CG - T AA T T T T - - - T T TGGTGAGCCA T TGT T - - - - - - TGCA T T A
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 size: 6682bp; fragments: 263; full length: 0 (>=6013.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6682 bp
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 size: 8083bp; fragments: 115; full length: 0 (>=7274.7bp)
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 size: 197bp; fragments: 47; full length: 46 (>=177.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 15045
.0

45
.5

46
.0

46
.5

47
.0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150

0
50

10
0

15
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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 197 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

ORF19

ORF1

ORF3

ORF18

ORF17

ORF2

ORF16

ORF6

ORF15

ORF14

ORF13

ORF4

ORF5

ORF12

ORF7

ORF8

ORF11

ORF9

ORF10

Retrotran_gag_2

zf

Pol_BBD

gag_pre

rve

SH3_retrovirus

RVT_2

After 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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