
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7070
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAA T CGT A TGACAC T T C T AAAAC T T A T AACA - - - - GT TGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T AGT T A T AA - - - - - - - - - - CGA T T AA TGACA T T T CAAACA T C T AA TGT T AGA T T T A T T AAAA T T AA TGAA T A T AA T T A T T TGAGAA T AA T T T A T T T T A T T T T A T T T T T T T T T T A T T T T A
T T C T T CAAA T CGCGA TGA T CAAAAAA - - AAGCGCGACC T CACA T T T T TGT AAAA T T T T C T CAGAA T CGCC TGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T AACAC T TGGAAA T CGA T CC T CCCGT T AACGCA
T T T T T T AAGT T C T T AAAACAAAAAAA T T AAAAGCAAA T ACGT T T T T T T T T T - - - - T T T T TGAGAAGAA TGTGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAACAGC T AGT T T T AC T T T AA T T T C T T CC - - - - - - -
T - - T T AA T T CACC T AAAA T AAACA - A T T - - - A T T AAA T A T A T A T T ACA T T T AAAGT T T T T AA - - - - - - C T TGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - CGA T T AA TGACA T T T CAACCA T C T AA TGT T AGA T T T A T T AAAA T T AA TGAA T A T AA T T A T T TGAGAA T AA T T T A T T T T A T T T T A T T T T T T T T T A - - - - - -
- - - - - - - - - - T C T CAAAA T CA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGCAGA T AG - - GGTGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - TGA T T AA TGACA T C T CAAAAA T C T AA TGT T AAA T T T A T T AAAA T T AA TGAACACG - - - GT T T TGAAGCGGT ACGCGC TGT C T CGT C T T T T T TGT ACAA T A
T - - T T CGCCC T AA T AAA TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T A T T ACGGT C TGAA TGTGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T AGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGA T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T T CC T T CAAGGT C
C T TGT AAA T A T T AAAAAACCC T CAG - - - AAAA T T T AACA T ACCGGGA T T A T AAAAA T T T T AAA T AG - - A T TGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - CGGT T AACGA T A T T T CAAAC T T CAAA T A T T AGGT T TGC T AAGT T T AA TGAGTGT AA TGGCCCCAAGGT AGCA T AC T TGGT A T T A T T T T CGA T C T A T AC TG
T - - T ACGA T T T T A TGGACGGGT AGAAC T A T AC T CAAC T ACC T CC T AAACC TGAC T T T T ACAA T - - - AA TGTGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T AGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGGAG - - - - - - - - - - - - C T T AAGA T TGC T T T T A T AA T T
T T T T T T AAGT T T AAAAAAAACAAAAA T TGAAAGCAAA T ACA T T T C T T - - - - - - - T T T T T TGAGAAGAA TGTGT AACGAAGT T ACGAGT T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T TGA T T C T CC T AAAC TGA T A T - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT - - - - - - - - CC TGT AACGAAGT T ACGAA T T T T T A T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A T T T T A T T TGACA T T T T T T T C - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AACAAAGT T ACGAGT T T T T A T T T ACAA - - - - - - - - - - CAA T T A T T T T CA T T A T CAACA T T T A T TGA T AGA T T T A T CAAAACAAA T AAA T A T AAA T AA TGT AAAACAAGA T - - - - - - T T CAAA T T T A T T C T CAAAA T T
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 size: 7070bp; fragments: 340; full length: 0 (>=6363bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
20

40
60

80

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 7070 bp
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 size: 7860bp; fragments: 319; full length: 0 (>=7074bp)
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TE: ltr_1_family_687

 size: 6073bp; fragments: 159; full length: 8 (>=5465.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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