
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5172
- AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACAGT AA - - - AA T T A T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACACCACCA T T T CAA T ACGACCCACCAACAAAA T T T A T A TGT C T A T T T AA T T T A - AAAAA T A T AAAA T AAGTGT A T T T T
A TGGAAGAGT ACA T T ACGT AC T T T T T CAA TGACAA T A T A T T ACA T AGA T A TGTGGCACCCACGCCA T TGCCGCC T CCAACGA T A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAAGAGT ACA T T ACGT AC T T T T T CAA TGACAA T A T A T T ACA T AGA T A TGTGGCACCCACGCCA T TGCCGCC T CCAACGA T A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - GAGA T A - - - T T TGTG - - - AA T T TGA T T TGAAA - - - - T T T TGTGGA T T TGTGGCGCC T ACGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT TGGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCG - CA T CAAAA T T - - T A T T T T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT TGGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCG - CA T CAAAA T T - - T A T T T T T T T T T AGGT T CG - - AA TGGT AAA - - - - - CA T AC T T C
- - - - - - - - AC - - - - - - - - - AC T ACGT AA T ACAGCA T - - - A T T T T T TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACAA T CCGT CA T T CAA - - - - - - - - - - - CA T T T T A T T T AGAAGGA T - T CAAA T T AACAAGTGT -
- - - - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT AA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCC T A T T T CAA T ACGAC - - - - CGT CAAAA T T CAGA T T T T T T T T T - - - - - - - AAAA T T T - - - - - - - AA T A T A T T T T
- - - - - - - - AC - - - - - - - - - AC T ACGT AA T ACAGCA T - - - A T T T T T TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGAAAGAA T - - - - - - - - - AC T AC T TGACCCAAGGA - - - GGT C T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAAAACGACCCGT CA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A - - - AAA T - CAA - A T AAA T AAA T C T T
- - - - AAAAA - - - T T T ACGT AACAGC TGA T T CAAAA - - - - - GACA T AAA T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT AA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAAA - - - T T T ACGT AACAGC TGA T T CAAAA - - - - - GACA T AAA T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T CA T A T TGT T T T TGAA - - T TG - - AA T T - - - - - - - - - - T AAA - - T T
- - - - AAAAA - - - T T T AAAAAA T A T A T AA T AC T T AA T A T A - - - - - - A T AC T TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GAAGGGA T A T TGT AGA TGA TGT T T T A T T T T CAAAA T T CA TGT T A T A T C TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGGCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAAA - - - TGCACG - - - - - - - - AA T T CAAAA T A - - A T T C T T AGT T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCGT CA T CAAA T T A - A T A T T T TGT T T T AGT T T AGAAAA T T A T AAA - - - - A TGT AC T T T
- - - - AAAAA - - - TGCACG - - - - - - - - AA T T CAAAA T A - - A T T C T T AGT T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGT TGACCC TGAG - - - - A T CGT TGAACC TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGT TGACCC TGAG - - - - A T CGT TGAACC TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCGT A T T CAAAA T T - - T A T T T - - T T T T AA T T T AG - - AA T T A T AAA - - - - - TGTGT T T T
AAGAAAA T A T - C T T TGCGTGT TGGT T AACGCA T AA T - T AAGA T A T A TGT A TGTGGCGT T CAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGA T A T CAGGCCCGAAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCGT CA T CAAAGT T - GTGT T T T T T T T CAA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T C
AAGAAAA T A T - C T T TGCGTGT TGGT T AACGCA T AA T - T AAGA T A T A TGT A TGTGGCGT T CAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGA T A T CAGGCCCGAAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T T AA T ACGACC TGT CA T C T AA - - - T A T A T T T - - - - - - AA T T T AGAAAA T T A - - - - A T AA T AA T A T - - -
AAGAAAAAA T A - - - - - - - T A T T AA T T AA T T T AAGAGA - - ACCAAAAGA T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCGT CA T CAAAA T T T ACGT - - - - - C T T AA T CCAAAAAA T T A - - - - T T A T A T ACA T T T T
AAGAAAAAA T A - - - - - - - T A T T AA T T AA T T T AAGAGA - - ACCAAAAGA T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGTGGCGT CCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT CGT T AGAACACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCC T CA T AAAAA T T - - AA T T T T - - - - - AACCCAG - - GA T CG - - - - - - - - - T A T - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T TGGGAGT CAA - - - - CC T CA TGGT A T TGTGGCGCCCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T TGGGAGT CAA - - - - CC T CA TGGT A T TGTGGCGCCCAAGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T AGAAAACGCGCCCA T T T CAA T ACGACCCGT AGT AAGAAAG - - T ACA T - - T T C - CA TGT AA - - AA T AA T AAG - - - - - AA T - - T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGC T AGTGT T T T A T A - - ACACC T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAAGT TGT T - GAACACGCGCCCA T T T T AA T ACAACCCACCAACAAAAC T T A T A T T T - - - - - - GA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T
- - GAACAAGT T CGT CACGT AC TGGC TGTGGT ACA T T T - - GGT CGT T TGT CCA TGGCGCC T ACGCCA T TGCCGCC T CCAACGGT A T CAGGCCCGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T T AGGT T T AAC T A - - AC T TGT AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAAA T T TGT T - GAACACGCGCCCA T T T T AA T ACAAC T CACCAACAAAA T C TGCA T T T T T T T T T AA T T CAA T CAA T T A - - - - A T AGA T A T A T - - -
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 size: 5172bp; fragments: 174; full length: 6 (>=4654.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

10
20

30
40

50
60

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5172 bp
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 size: 5496bp; fragments: 171; full length: 4 (>=4946.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_145
 size: 284bp; fragments: 69; full length: 47 (>=255.6bp)
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