
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2343
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACGACCCC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T AGCAAAACCAAAAAAACAGT T AAAACACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - CA TGT T CA TGT AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AGA T - - CAAAGGACA T TGT AA T AAGGGCA T AGT AGAGGT T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGCC T T - - - - - C T AAAAGT ACCAGAGAAGGCAGGA T TGAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - AGGAAAAC T A T T AACA T AA T TGA T A T T T T T C TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGT CGT AA T T A - - T T T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T AAA T T T A T T T TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AC TGAA T A T ACAA TGAGA T T CCAAAA T T C T T T T AGGCCCAGT TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T C T A T A T T AAGA TGT T TGT - - - - - - - - - T A T T TGGGCGT ACGT T TGAAA T A T C T TGTG - - - - - GGAGGAA T T A T CA T T AAGGAAACA T T AAA T T T C
AA T T T AAGT A TGAA T A T A TGC T TGAGAGAGAACAAA T A T A TGAC T AAC T A - - - - - - - AA T T T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T - - - - - - AAA T C T T TGA T AAA T A T A T TGA T AAAAAAAAA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T CC T CAGGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CAGAA T ACAAA T T T AC T ACAGA T AAA T T T ACCACA TGT AAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC T ACC T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T AAA T - - AAAAA T AAAGCAAAAAAAACA T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GA T A T AAGA T T AAA T T T AA T AAAAGGA T CAGT CA T T CGCGCA T A - - - - - - GA T C T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T CCA T AC T T A - - - - - CAAGAAA T C T AA T AA TGT AAAAC T T - AGA T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAAGCA T TGT CC T T CA T AAGT T AGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAA T T T ACC TGGAAAAAA T AAAA T TGT A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - GGGAAAAA T T T ACAAAAAAGTGT AAAAGAGGCCAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T T T A - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACCGT T T C T CG - - - C T T AAAAAAAAAACACCAAA TGGGT C T CCGA T T CC
- - - - - - - - - - - AGGACAAGAGCAAAAGGAAGAGAGT CAGAGA T C TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAGT C T AAC T T AAA T A T T AACAA T T AAC T AAAA T A T T AAC T T T T A - - - T AA T AAA T A T A T T CA T C T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACGGTGT TGC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AA T - - TGGGGT AAACCCCAAAAC TGGT CGA TGAA TGGGTGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT A TGT A TGT A T A T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T - - - - - - GGTGT CGGA T TGT A TGTGC T CC TGA T AAAAAA T T C TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T C T T CAGGA T T T T CAGCGAA T C T T AGA T - - - - - - - - A T T TGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - GCAACC T AACGAACGGA TGT AC T CC TGGAAAAA T AAA TGAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AGGGGAAA T T TGCGGAGA T CC T T TGGACGT AAAGGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGA - T TGTGACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - A T T AAAAAA T AACC T ACCA T C T AAAGT CACAA T A T C T CC T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T C T T A T ACA T CCA T AA - - - - - - - - - CAGC T CCCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T AA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA - A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAA T A T T A T T T A - - - - - T TGAAAA T C T T T TGTGGTGA T A T A T - AAA T T T C
- - - - - AAA T A T AA T T A T T AGAAA T AAAAA T A T A T AAAA T A T AA TGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA - T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AACA T T T AA T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGCACA T AAC TG - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AC T T T AA T T C T A T T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T TGT ACAAA T - - - C T A TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AGT AA T - - - - - - - - - - - - T AAAAC TGGA T AAC T TGAAACCGGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2343bp; fragments: 315; full length: 0 (>=2108.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2343 bp
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 size: 3480bp; fragments: 316; full length: 0 (>=3132bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

0
50

10
0

15
0

20
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150 200 250

0
50

10
0

15
0

20
0

25
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 50 100 150 200 250

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 1058bp; fragments: 290; full length: 27 (>=952.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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