
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7110
- - - - - - - T CACCA T T T AGGT AGCGGAGTGT AAGA TGT A T A T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T A T - - - - - - - - - AA T T AGC TGAACA T CAAACA T AA T T T CA T T T CC T TGT AAGGT T T T T T A T TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T A T - - - - - - - - - AA T T AGC TGAACA T CAAACA T AA T T T CA T T T CC T TGT AAGGT T T T T T A T TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - T A T T AA - T T T T T A T T T A T A T T CA T T TGA T T AGT AA T T AAAA T T T AACA T T
- - - - - - - T CACCA T T T AGGT AGCGGAGTGT AAGA TGT A T A T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AACCGAAAGT A TGT - - - AAAAAAGT TGGGAA T C T TGAAAAC T TGA T AAGTGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - T A T T AAGT T T T T C T T T A TGTGT AC T TGA T TGGTGA T T AAGAAA TGA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - AACCGAAAGT A TGT - - - AAAAAAGT TGGGAA T C T TGAAAAC T TGA T AAGTGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACACA T TGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACACA T TGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - T AC T AAA T T A T T A TGT A T A T T T A T T TGA T T AA T AGA T AAAA T T CAA T A T T
AA T T T A T T CACCA T T T AAC TGGAC TGA T T T AAAAC T T T AGT TGACAAC - - - - AAAA T T T T T C T A T TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - T A T T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T A T T CACCA T T T AAC TGGAC TGA T T T AAAAC T T T AGT TGACAAC - - - - AAAA T T T T T C T A T TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGA T T - - - - - - TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - C T T T AAA T T T T CA T T AA T A T T T A T T T AAA T AGT AA T CAAAC T T T AA T A T A
T T T T AA T T T T CC T AA T A T C TGGCGA T T T T T AAAACGGGAA T CAAGACGC T TGGAAA T T T T T T T C T TGT T AA TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAAC - - - - - - - - - - T A T T AAA T T T T T A T T T A T A T T T A TGTGT T T AGT AA T T AGAA T T T AA T A T T
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 size: 7110bp; fragments: 89; full length: 0 (>=6399bp)
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 size: 7495bp; fragments: 89; full length: 0 (>=6745.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
25

30

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 50 100 150 200

0
2

4
6

8
10

12
14

TE: ltr_1_family_6
 size: 205bp; fragments: 28; full length: 16 (>=184.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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