
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6438
T T T AAAAAAA T T - - - T T T T AAA T AAAAAAA - - A T AAA T A T T T T T AA T - - - - - - - - - AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AA T T T AC TGGAGAAAA T A T - - - - A T A T A T C TGT - - - - - - - - ACAA
C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T TGT T CA T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGT T T TGT T AAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC
C T T AAA - - - - - - - - - T T T T A T T T CACA T AA - A T T A T A T A T A T T T T A T T T T TGTGA - AAGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAC T T T T AGACAAAA TGT T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAAA - AA T A T A T T T T CA T T T TGAA T AA - - - - - T C TGT T T T CAAGT T T T AGAA T AA - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGAAAC T ACGGCGAGT - - - - GCAA - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T AA
- - T AAA - - GA T ACA T - - - - - - T T T AAA - - - - - - - - - - - GT T A T T T A T T C - TGAAACAAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CAAA - - AACA T A T - - - - - - T T CAAA TG - - - - - - - - TGT T A T T AAA - - - TGA T A T AG - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGACGA T A T AAA T AACCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG
C T - - - - - - - - - - - - - - T T CAAC T AA - - - - - - - - - - AA TGT AC T TGGT - - T T AAAG - AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T T - - - - - - - - - T - - - - - - C T A T AA T CC T T C T AA T A T ACACGCGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A T T T C T AAAC T T T TGT T A - - - - - - - - - C T T T AA T A T A T C T T TGC T AA - GTGCGGAC - - - - GT C TGT AA
C T - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T C - - - - - - - - - - - AGTGT CCCCAA T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AACAAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - T AA T AAA T C T T C T - - - - - - T TGGAA - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T T - - - - - T T AAA T T AA T AGT CCAGT TGGC T TGGAAA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T AGT T - - - - - - - - T T - - - - A T T T T AAAAGC TGAAAAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T T A T T T T AAC T CCGT T AAAAAGT AC T T ACAAA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
CA T AAA - - - GT A T ACGT T T A T C T C T AC T AG - - - - - AA T T T T A T T AA T C T A TGAAA - AAA - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T CC T CA T CAAAAAA T - - - - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA
AA T AAA - - - - - - TGT T T T CA T CCCCCGGAGT AA T T AA T A T C T A TGA T T TGTGAAA T AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGCACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T A - - - - - T AACAAGT T CCCCC T AA - - T T A T AACGAAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T C - - - T T T AAAC T CAA T A T T T AAA T AA T A T TGAAAGC T T T A T - - - - - - GCACCAA T - - - - - - - - ACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T T A T T T T AAC T CCGT T AAAAAGT AC T T ACAAA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
A T T AAA - - - - - - - - - - T T T T T TGT - - - - - - - AA T ACGT T T T T T T AC T T C T TGAA T - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T AAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T AG - - - - - - - - GT - - - - - - - - CGT T AGT TGT TGGAGGT AAGGTGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAGAGC T T ACAGAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - AAA - - - - - - - - - - T C T ACGT C - - - - - - - - - - - AA TGT T C T T T AC - - TGGT AA - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T T A T T T T AAC T C TGT T AAAAAGT AC T T ACGAA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
AACAGA - - - - - - T A T - T T TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T A - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGCCGCA - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T AA T TGC - - - - - - - - - - - - - T T ACCGCA T TGT CGA T AAAAGCAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - A TGG
T T T AGA - - - - - - - - - - A T C T C T CC - - - T AA - - - - - AAAA T T C T T CA T - - T CGGAC - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGT CCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T T TG - - - - - - - T T A T A - - - T T T AAAA T A T TGA T AAA T A T A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T TGT T T T AAC T CCGT T AAAAAGT AC T T ACAAA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
C T TGAAAGAA T A T A T - T T TGT CA T A - - - - - - - - - GAA T A T T T T T T A T - - - - - - - - - AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - GT A TGTGT - - - -
CA TGGAAA - - - - - - - - T T ACA TGT - - A T AAC T ACGT C T AC T T T C T AC - - T AGAAA T A TG - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT ACGAGT T TGT A TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T T A T T T T AAC T CCGT T AAAAAGT AC T T ACAAA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGA T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACC T C T T C T T T T AAAA T A T T AC T A T CGT AA TGT T AGAA T T TGT ACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAACAAAAA T T C T T T T AA T T T A T T A T T T T AAC T CCGT T AAAAAGT AC TGAC T AA T A T ACCAA TGT T CA T T T A T AA
CGGACG - AAACA - - - TGT AA T T T C - - - - AA T A T T AGC T A T T T T T AAA - - T TGAAA T AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAACAC T T - C T CCGA T T T A - - - T CC T T A T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AAA T AGA TGT A T T T TGGT C T T AACCAA T AC T AA T CGT CGGT AGT T AGTGAA T T AAAA TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T CCCAA - - - - - - - - - - - - - GA T T T ACAAC T T TGAGAAA T ACC T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA
T T TGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T A T T T T T T - - - - - - - - - AAA - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAAAACAGT T AAAACACA TGTGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG
- - AAAAAAAA T A - - - - T T T AC T CC - - - - - - - - - - - GGCA T T TGT AGC - - - - - - - - - AAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGGAAGA T T T A T AC T TGGA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T AAC - - - - - - - - - - - T CA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - GG - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA TGT CA T CAAGAAA T - - - - GCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - CAA T AGA TGT T A T AAAA - T T TGAGA T - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T A T T T - CGT T T A T T CA T T ACC T T T T TGA T C T T AAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T AAAGAAACA T A T C T T CA T C T C - - - - A - T AA T A T T T T T T C T C - - - - - T TGAAA TG - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAAAA - - - - - - - - T T T A T T T C - AA T A - T AA T AAA T AC T C T CAGAA T T CAACG - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACC T T T T CAAAGT T A TGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T C - - - - - - - - - - - AGTGT CCCCAA T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T AAAAAAA T T ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T C - - - - - - - - - - - AGTGT CCCCAA T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T AGGGT T T T CGGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6438bp; fragments: 1127; full length: 0 (>=5794.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6438 bp
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 size: 6765bp; fragments: 1134; full length: 0 (>=6088.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 4281bp; fragments: 315; full length: 0 (>=3852.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

20
40

60
80

10
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4281 bp
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