
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1415
GC T CACA T AAAA T A T T A T CAAGT T T T T T T T T T AAA T T TGT A T CAAA TGTGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCAAAC TGAAAAGA T AACACA - - - - - - - AAGACC T T T T T T T CACCACA - - TGAGGAA T T ACCACAAA TGT A T AA T T T T
GC T CACA T AAAA T A T T A T CAAGT T T T T T T T T T AAA T T TGT A T CAAA TGTGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCAAAC TGAAAAGA T AACACA - - - - - - - AAGACC T T T T T T T CACCACA - - TGAGGAA T T ACCACAAA TGT A T AA T T T T
T T T T ACA T A T TGT A T T A T AGGA T TGGCC T T A T AGA - - - - - GT T AAGT T TGTGGCGT T T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA T AA - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T CGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACCCACACCA T CAACACA T T T T - - - - CCCACA T T TGAAAAAC TGCCCAACAAC T ACAAGT T T
A T T CA T T AGGT A T A T TGT AGAAA TGCCC T C T T T AGA - - - - AA TGCCC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGA T CGTGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A T A T TGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGT TG - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T T CAGA T A T AAA T T A T A T T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT TGGC T T AAAA - - - - - - - - - -
T T T T ACA T A T TGT A T T A T AGGA T TGGCC T T A T AGA - - - - - GT T AAGT T TGTGGCGT T T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA T AA - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T CGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACCCACACCA T CAACACA T T T T - - - - CCCACA T T TGAAAAAC TGCCCAACAAC T ACAAGT T T
A T C T AC T CA T T C T CCCA T CAAAAA TGCC T T CCAG - - T TGCA T AGAGT T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAGC TGAACAGA T AACACACACCA T CAAGAC T T T T A T T C T CCCACA T A - - - - GAAC TGAGACGAAGACA T AAC T T T
T T - - - - - - - - - - - - - - A - - AA T AC T CC T T C TGA T AGGCAAGA T AGT TGTGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT C T CCACC T T T A - - - - - - - - - - AA T AAC T C T CAAAAA T A TGT AGA - - -
T CGCA T T AGCGA T A T TGT T A T T AA T T A T T T T AAGCGC TGT AAAGCAC T TGTGGCGC T T CGT CCACCAGGAACA TGAAGT T ACAGCGACC T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGT T T CCC T T CAA T C T C T - - - - - - - - T C T A T CGAAC T T CGA T CAGT T T
A T C T AC T CA T T C T CCCA T CAAAAA TGCC T T CCAG - - T TGCA T AGAGT T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAGC TGAACAGA T AACACACACCA T CAAGAC T T T T A T T C T CCCACA T A - - - - GAAC TGAGACGAAGACA T AAC T T T
GTGT A T C T C T T T CC T T - - - - C T AAGGAA T T T T ACA - - - - - - - T AAGT C TGTGGC T T T T CGT CCACCAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T A T AGT CGT CA T CGT CAGAA TGT T CGGT AACAA T T T CCACAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGA TGT T T A T AAA T T A T T A T T AAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACC T T ACCC T T AACA T T A - - - - A T T AACC T T AAGAAC T T AAAGAA T T T
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT ACA T T T T CC TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T C TGCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T A T AAA T C T AA T A T A - - -
AC T CGGCAAAAA T A T CA T AAA T A T T T T AG - - - - - - - - - - GGGAAACAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACGT A T C T T T - - - - - - - - - - - T ACGT ACGT T CAAAACGCAAACG - - -
- - - - ACAAAA T T T A T T A T AACC T A T A T T T T T T AA - - - - - - - - T ACAC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T T T T T T T T T AA TG - - - - - A T AAC T AC T T T AAG - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CGACGCCCAAC T C TGT AAA TGTGAAACA T C TGTGGCGC T T CGCC T ACCAGGAACA TGAAGT TGCAGTGAC T T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCC T T T A T T - - - - - - - - - - - - AGCGA T T A T T TGCAAAC TGGGGAACA
GCCC T T A T AA T A T T T T - - - - - - - - - - - T T T T CGCGT CCGAAC T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACA T CC - - - - - - AAACC T T T T T T T CACCCACAC T T - - AAA T T T T AGAAACACGGTGGAGT CC
A TGT AAC T A T T A T CCCAGTGGAC T T AA T T C T CCACCGCGC T C T A T AA T AG - - - - - - - A TGT C TGCCA TGT A T A T T AAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T A T T A TGAAAAAAAAGT T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAAA TGT A T C - - - - - TGTGGCGC T T CGT CCACCAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T TGT T AGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACACACACCA T CCAGACC T T T T T T CACCCACA T T TGAAGA T C T C T AAAAAAA T TGT AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAAA TGT A T C - - - - - TGTGGCGC T T CGT CCACCAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T TGT T AGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACACACACCA T CCAGACC T T T T T T CACCCACA T T TGAAGA T C T C T AAAAAAA T TGT AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CAGTGT TGAGCACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACCACCACAAAAC T T T CGA T T T
GC T T T T T T ACGT TGCGA T T ACAAGGT AACC T CAAA T A T - - - - - GGT T C TGTGGCA T T T CGT CCACCAGGAACA TGAAGT TGCAGCGAC T T TGT ACGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CA T T T T T CGAGGAAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACA T T CCCGCCAAA T T C TGGGGGGGCCA TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T T T T T T CA T T AAAG - - - - AAA T A T T T A T A T AACGT TGAAAA - - -
C T C T C T T T T T T T TGGT - T CAGT ACAA T T T T AA T A T T T T T AACAAAACA T A TGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT T CGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T A T T T CC T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - - - - - A T T ACGAGCA - - AA T A T T A T T T - - - - - - - - - - - AA T ACAC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACAGGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACGT A T C T T T - - - - - - - - - - - T ACGT ACGT ACAAAACGCAAAGG - - -
GCA T AA T AA TGC T A T CA T CACAA T AGT T T T T T A - - - - - - - - - - - AAC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACACACACCA T CAGA T CC T T C T T T CACCCACA T - - - - - - AAC TGACACAAA - - - - - - - - - - -
GCA T AA T AA TGC T A T CA T CACAA T AGT T T T T T A - - - - - - - - - - - AAC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAACAGA T AACACACACCA T CAGA T CC T T C T T T CACCCACA T - - - - - - AAC TGACACAAA - - - - - - - - - - -
GT CA - A T AAAA T AA T T A TGAA - - - - - - - - - - - - AAAGTGCGAAAGT A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T CAAACAGCGCAA - - - -
T TG - - AAAAAA TGT CCA T AAAAAC T AGT C - - - - - - - - - - - - A TGGGA T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGGT ACCGA T - - - - - - - - - - - AA T T A T CGA T CGAAACA T - - - - - - - -
A T CC - CGAACAAAA T T A T CAA T AC T T T T AC TGGAAAAAA T AA T AGT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CC T A T T T T T - - - - - - - - - - - T CAA T T T T T T CAAA TGGAACGAG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAGGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAACAAA T AACACAA - - - - - - GGACC T C T C T T T C T CCCACA T T - - - - GAGT TGGGT T AAA - ACGTGAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAGGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - TGGAAAA T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAACAAA T AACACAA - - - - - - GGACC T C T C T T T C T CCCACA T T - - - - GAGT TGGGT T AAA - ACGTGAA T T T
CCAGT A T AA T TGT A T T - T TGGT A T AAAA T T CCAA T AA T A T A T T CAGC T TGTGGCGGT T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACA T T T T C T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA T AAGT AGA T TGGCACC T TGTGT TGC TGGAGCCGTGGT AGGCA TGTGGCGA T T CGT CCA T CAGGAACA TGAAGT TGCAGCGACC T TGT ACGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T CC T CCC T TGT T T CCGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1415bp; fragments: 420; full length: 0 (>=1273.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000 1200 1400

50
10

0
15

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000 1200 1400

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00
12

00
14

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000 1200 1400

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1415 bp
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 size: 1811bp; fragments: 237; full length: 0 (>=1629.9bp)
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TE: ltr_1_family_351

 size: 372bp; fragments: 175; full length: 15 (>=334.8bp)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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