
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13306
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCACGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGAA TGT T CAAA - - - TGACAGT CGAAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AACACAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAACAGAA T A T T T T CA T T - - C T T T CAAA TGT T T A T TGG - C TGAAA T T A T C T A -
TGT A T AA T C T - T T TGACGACAAGGTGGAAA T ACA - GT T T AAA T T AA T CA - GAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT AAAA T T AA T AAAA T AC T A T C T T AGGCAAA T T AAAC T AAA T T AA T T AAGAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AA TGC TGA TGCAAGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AA T T A - T T AAA T - - - - AA T TGCGAA TGT T - - - T T AC T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGC TGCA T TGAAGCA T T C T T CA T TGCC T AACCGACA - - - - A TGC T T AACGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT A TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA T A T AC TGAAA T - - - - - - - - T T A T A T A T T T AAGAAAA TGT CC T AAAAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAAGCACACC T A T - - - - - - - - A T A T A T AAACAAG - - - C T A T AA T AAAAG - -
- - - - - - - - - - GA T AAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAAC T A T CGA T A T - - T A T T T AA T CGA T AGT T AACA - - CGA T AC T T AA TG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGGGA T ACA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGAGGT A T T T AAAA - - - A T T T T TGGAAAAA T CGA TGAA T AGT T T T T AGT A - -
T T T A T AA T T AA T T T AA T AA T T A T A T A T A T A T A T A - A T A T A T A T AAA T T AAAAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T AAAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGAAA T CAA T AA - AAA TGT T AAA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGAA TGAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA T C T T TGT CAACA T T A T T T AACA TGT A TGT A TGAAACGGT AA T T T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T ACCAA T T - T A T T AAA T TGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGT CC T C T CCAAA T - - - - - - T A T CAAAAGT CCGA T AA - CGGT AC T T AGAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGGAGT CACGAAA - - - - - - - - T CGT A T AGGAAAC - - - AAA T TGT T AGCG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGT A T T A T T T AA T A T T - - T CA T T T A T CAA T T AAAAAA T AA T A T T AAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAGT T AAGA T T T T T T ACAGGT AAA T T T C T AAAA T TGA T AAAAA T AA TGA T AC T C T T AAGTGA T A T T T AGCGA T TGGT C TGTGT ACAA T AC T TGT T A - -
- - AA T AA T TGA T T AGAA - - - - AA T TGGAAG - - - - - - - - GAAA TGACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGA TGT ACGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGAAC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T TGA T A T CGGAAAACA T AAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAC T AGT T CAA - - - T CA T TGT TGA TG - -
TGT A T AGT T AAA T AAA T AA T AAA T AGAAAAAA T A - AA T AAAA T T AA T T T AGAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGT A TGT A T TGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGT C T A T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGC T TGTGG - -
AGT A T T AC T A - - - AAA T AA - AA T T T TGACGT A T T - AA T T AAG - - - - - - - - GAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGACAGGCGCGT T C - - - - - - T T T CA TGT CGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGA T AA T T AA T T AAA T - - - - AGT TGGG - - - - - - - - - - T T C T T T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAAA T AA T T T T T T AAAAA T CAA T T T T T AA T A T CGGAAAACA T AAAGGTGGT T TGAA - - - - - - - - - - T TGT T T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 13306bp; fragments: 1077; full length: 0 (>=11975.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

00
0

12
00

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13306 bp
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 size: 13666bp; fragments: 1096; full length: 0 (>=12299.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 11646bp; fragments: 713; full length: 0 (>=10481.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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