
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5806
GCGGGCGAA T T T T T A T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAGGACA T A
GT A T T T T A TGAAACAAAAA - - - - T AAA - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAACGGGGGT CGC - - GACAA T A T ACAGGGT TGT - - - T CACCAC - - - - - - - - - - - - - - A T ACGACACG
- - - - - - - - - - - - - - - - GGC TGA T CACGT AA TGTG - T T T T AGAAA T T C T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T TGTGA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T C T T T C T
A T A T T T T CAGT T T CAGGGC TG - GT A T A T AA T A T T - - - - - - - - - AAAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T T TGT T AAAA - - AGAACCAC TGT T T T T T T C T - GT AGC T A TGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGCCGCGACAA T AGC TGGACCAGA T T T TGGAGT T T T TG - - - - C T TGT T T CA T AAAC T A T T
C T AA T T CA T A T T A T T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAA T AC TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T ACAAA T A TGT A T T T T T AAAA T CGC T A T C T - T T CA T - T ACCA T A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T CG - AA T AC T - - - - - - - - - - CAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT AC T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T AAAA T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T T - - - - - - - - - - AAAA - - - - T ACA - - - CGT C - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T C T T AGGAAA T C - - - T AACCAGAA - - - - - - - GT - T AA T AGAAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T AC TGT A T C T CCGAAAC T AA TGCA T AA T A T T - CAGGGT T T CCAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T CCGTGGACA T A - - GAAC T T A T T T - - - - - - - - - - AAAAA T ACCGAG
AAACC T T T T T T T T CGAAA T A T AA T A T AGAACA T TGAA TGT ACGGTGA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAGT A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T T T CAGGAAAAA TGAAA TGGAACC T T T T T - - - A T AAGA T A T T A T T
GAACA T CAC T T T A T T T TGC T C - A T ACGT AA T A T T - CGA TGT AA T T TGT A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAGT A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAAACAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A - - - - - - - T T A T T T AAGT AGT AAA T A T A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T AGT AACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA T ACAACA
- - - - - - - - - - - GT CAGGAA T A - A T ACA TGA T A T T - TGA T T T A T T T CA T AC TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T AC T AACCAA T AGAA - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - CAA T C T ACCAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A T - A T AC T T T T A T ACAAA T T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T CA T T ACGAAAGT - T AAAA T TGT A T T T TG - - - - - C T T AA T T AAGAGG
CGGGA TGACGT T T T T T AAA TG - GT A T A - - T TGC T - T T AA T CC T AAGA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
AA T T T T CAGACGACA T AAA T C - T T C T A - - - - - - - - - AA T AC T TGT AA T AGTGT CA TGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AA T T TGGTGA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGTGT T CA T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACAGGGT CGCGACAA T A TGT TGT AGCGC TGGT AAAACCGT A T T T T T C T TGT T CGGAAAACAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T T T T A T T T T T T T - - - - GGAGGACAAA T T
AAAGTGT T CGT T ACA T AA T T A - ACAGA - - - - - - - - - CGT A TGT A T AC T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAC T A TGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CAA - - - - - - - - C T A T T T T C T A T A T A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A TGT CA T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGGAAA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAGA T A T TGA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T AAGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A TGT C T CGACC TGT C TGT A T T TGT A T T C T - T C TGT - - - - - - - - - - - - -
T AA T C T T A T AAAGCAGGAAAAA - - - - - - - - - - - - T AAA T T TGT A T T A T AC TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T ACAGGGGGGGGAGT - - A T AAGTGCAA - - - - - - - - - T T T AGGAA T AGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T ACGT C T T T T AGA T TGCCGT CACA T - - - - - - - - - T A T CGGACCCAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGTGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA T AC T T A T T A T T C T T AA - - AAAAC TGCA T - - - - T T TGT T T T TGA T ACAACG
CAA T T T T A T T T T CGAAAAA T AA T T CCG - - - - - - - - AGAAAAACGAGA T A T TGT CAAGAGCACGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T CGGGTGCGT C - T A T AAC T T T T T - - - - T T CGT T T AA T A T A TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AA T A T A T A T A T A T AAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAACCGGGGT CGCGACAA T A TGAA T AAA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T A T T T AAGT T - T T T T A T CA T A T T A T AAC T A TGGT AA T A T TGT CA TGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T CAGAGA T - - - - - - - GAAA T T A T AC - - - - - - - - C T CAGGCAGT AC T A
AGAACGT AGGACGT T T TGAC T - GGGCG - - - T A T C - GT A T CGACACAA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T A T CGACCC T AGA - - - CAA T T ACA T C T T T - - - GC - CCAAGAC T T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - T AAAAAA T A T ACA TGTGT CAAGAGCAAGAA T T T T AGT AGT T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGT T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T A T CA T T T - - - - - - - - - - TGACAAACGAC T
ACGT T T T A T - - - T CAAAAA - - - A TGTG - - - T A T A - - - - - - - - - - T AA T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAAC TGGGT CGCGACAA T A T T T T T AA T T T T T T - - AAAA T CA T AACC T T T T TGT - T CGGGT ACCA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T A TGAGT T C T T A T T AGAA T TGT T A - - - - T T T A T - T TGT T T A T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AAA T A T A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T - T AGA T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T A T C T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACAA T A T T T TGAGAGT T T C TGAAGA T T T T T T - - - - - - - - - T T T ACCAACCC T T
AAA T T T CGT A T AGCACAAAA - - T CACA - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T ACGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CG - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT CAAGAGCAAGAA T T T A TGT A T T T A T CA T T AAAA T AAA T CACCCAA T A - - - - - - - - - - CGA T ACC T AAAACGT CCC T AGCCGCAACCC T C T AAAACGGGGT CGCGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5806bp; fragments: 917; full length: 4 (>=5225.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5806 bp
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 size: 6117bp; fragments: 929; full length: 3 (>=5505.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_1033
 size: 1055bp; fragments: 214; full length: 1 (>=949.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000

20
40

60
80

10
0

12
0

14
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1055 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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