
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2358
T T T T AA T A T AAGT A T AACAA T T CAAAAA TGC TGAGT A T T A T T T T T C T - - T TGT AAAAA T A T T T AAA T A T C TGGT T T CA T T A TGT AA T T A T T AC T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACGA T CCACGT A T T T T TGAAAAA TGGA T AAACA T T - - - - - - - GTG
T T T T AA T A T AAGT A T AACAA T T CAAAAA TGC TGAGT - T T A T T T T T C T - - T TGT AAAAA T A T T T AAA T A T C TGGT T T CA T T A TGT AA T T A T T AC T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACGA T CCACGT A T T T T TGAAAAA TGGA T AAACA T T - - - - - - - GTG
A T T T AA T A T AAGTGCAGC T A T CCAAGAA T AC TGAGT T T T A T T T T CGCAC T TGGAAAAAAAGT T AAA T A T C TGA T AA T A T T A T A T AA T T A T AA T T AAA T A - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAGAGACA T T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - CGT CAAAAA T C - - - - - - - - AC
- - - - A T T A T - - - - A T TGT AC T T CAAAAC T C - - - - - - T T AA T T TGC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T T A T T C T A T AGT T AGAA T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAA T CAAACC - - - - - - TGTG
- - - - - - - - - AAGG - - T ACAA T T - AAAAA - - T TGAG - - - - - - - T T CC T AC - T A T A TGAA T A T T T AAA T ACCCGGA T T CA T T A TGT AA T TGT AA T T T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAGAGCA TGAA - - GA T
T T T TGACAG - - - - AAAGCGAA T CGT AGA TG - - - - - TGT CCA T CCCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGA TGT CA T T AAA T TGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGAA T T A T AGT AA T T T C T AA T A T T T AAAAAAAC TG - - - - - - - GAA
T C T T AA T A T AAA T A T AGCAA T - - AAAAA - - C TGAG - T T T A T C T T CC T - - - TGT AAAAA T A T T T AA T T A T C T AGT T T CA T T A TGT AA T T - T AA T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGCAC T T ACCC T AGT A T CC T AC - - - AGGCAGAAA T C - - - - - - - - - -
T T TGAAAC T ACGT A TGGCGA T T TGAGAA - - C TGAGT T T T A T T C T CC T AC T TGT AAAAA T A T A T AAA T A T C TGGT AA - A T T A TGGAA T T - - - - T T AAA T AG - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAA TGGCACC T T C TGT A T T T T T T T ACA T T C T A T AGAAAACA TGAAC TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA TGT T AACCC T AA T TGGT AGT A T T AA T T AGAGT T T - - - - - - - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGA T T A T ACACGCAAGT T CGC T T AGGAGGTGAAAA TGA T AAACGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGCAC T T ACCC T AGT A T CC T AC - - - AGGCAGAAA T C - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGGAA T T - - - - T T AAA T AG - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAA TGGCACC T T C TGT A T T T T T T T ACA T T C T A T AGAAAACA TGAAC TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA TGT T AACCC T AA T TGGT AGT A T T AA T T AGAGT T T - - - - - - - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGA T ACACACAGT A T T A T T T CA T ACCAGGGAAAAA T C TGGGGC T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAGAGACA T T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - CGT CAAAAA T C - - - - - - - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAGAGACA T T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - CGT CAAAAA T C - - - - - - - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGA T T A T ACACGCAAGT T CGC T T AGGAGGTGAAAA TGA T AAACGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAA T CAAACC - - - - - - TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAGAGCA TGAA - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACGA T CCACGT A T T T T TGAAAAA TGGA T AAACA T T - - - - - - - GTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACGA T CCACGT A T T T T TGAAAAA TGGA T AAACA T T - - - - - - - GTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAA TGT T AA T AGC T AA TGC T AA T A T T A T A T A T AGAAC - - - - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGAA T T A T AGT AA T T T C T AA T A T T T AAAAAAAC TG - - - - - - - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAGAGACA T T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - CGT CAAAAA T C - - - - - - - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T AAAAC T T T T A T T T T T T AAAAACGT TGT T T A T A T T AAC T T T CAAAA TGGCACC T T C TGT A T T T T T T T ACA T T C T A T AGAAAACA TGAAC TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA TGT T AACCC T AA T TGGT AGT A T T AA T T AGAGT T T - - - - - - - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGAA T T A T AGT AA T T T C T AA T A T T T AAAAAAAC TG - - - - - - - GAA
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 size: 2358bp; fragments: 144; full length: 0 (>=2122.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000

0
10

20
30

40
50

60

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000

0
50

0
10

00
15

00
20

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2358 bp
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 size: 3984bp; fragments: 144; full length: 0 (>=3585.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_672
 size: 1060bp; fragments: 45; full length: 7 (>=954bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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