
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5667
GAA TGGT CGT T A T T C T T C T CA T AGAA T T T T T C T AA T T T T T T T C T CGT T T T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA - - - - - - T CA T T T T T AC T A T - - AA T A T T T T AAAGT T T A T T CGCGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T AAGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T A T AAA T T A T T TGC T T AGTGAAC T A T A T T T CA T T T C T C T T T CA T T T CA T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGC TGT T T T T T CA T AA T T AA T AA T T C T CC T T A T T T A T T ACCA T T - T A T TGAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - AA T AA T AA T CA T AACAAA T T T TGAA T T T CA T T AAGAAAA T AGT T A TGACA T A T T T AAA T
GGGCA T A TGCAAC T T T AA - - - - - - - - A T T C T CAACA TGCA T T T C T A - - T AA T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - AA T AA T AA T CA T AACAAA T T T TGAA T T T CA T T AAGAAAA T AGT T A TGACA T A T T T AAA T
GAACAGACA T T A T T CC TGAAGCAAAAAGT CCC T AAC T T CAGT C T T AGG - GGGAAGAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - AA T AA T AA T CA T AACAAA T T T TGAA T T T CA T T AAGAAAA T AGT T A TGACA T A T T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T CA T AACAAA T T T T AAA T T T CA T T AAGAAAA T AGT T A TGACA T A T T T AA - -
A T A T T T CGA T AA T T T CAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - GA T A - - - - - - - - AAGAGA T T T TGT A T T T CGGAA - T CAAA T AGAGA TGA T T T A T T T AAA T
A T A T T T CGA T AA T T T CAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - GA T A - - - - - - - - AAGAGA T T T TGT A T T T CGGAA - T CAAA T AGAGA TGA T T T A T T T AAA T
T AA T C T ACA T T T T T C T AGTGAAAAAA T T CA TGT T AA T T T A T T A T TG - - - - - - - - AAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGC T T CGGA T T T T T T T AAAAA T AAAA TGT AGC T T AA T T A T AC T T TGGT A T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGC - - - AGA TGCC T C TGGAGGT ACAA T C T C T ACC TGT T A T CGA T AA T T T T AC T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T A T T A T T C T CA - - - - - - - - - - - C T T T T AA T T CA T A T T T A - - - T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - AA T AA T AA T CA T AACAAA T T T TGAA T T T CA T T AAGAAAA T A T T T A TGACA - - - - - - - - -
ACA TGGAGGGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AAAGT T AAGGAA T A TGAGCCC TGT CCCAACA T AAGA T AAGAAGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5667bp; fragments: 91; full length: 3 (>=5100.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
25

30
35

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5667 bp
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 size: 5884bp; fragments: 82; full length: 2 (>=5295.6bp)
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TE: ltr_1_family_613
 size: 4645bp; fragments: 55; full length: 0 (>=4180.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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