
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4866
A T CC - - - - T T A T CC T AGA T T T A - - - - - - - T AACA T TGA T AAC - - - - - AC T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAAC - - A T T AAAA T AAAAA - - AA T AAAC TGAGACA T CA T - - - T C T T T CAAA TGAAACGT CAAAAAGT C T C T
A T CC - - - - T T A T CC T AGA T T T A - - - - - - - T AACA T TGA T AAC - - - - - AC T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAAC - - A T T AAAA T AAAAAAAAA T AAAC TGAGACA T CA T - - - T C T T T CAAA TGAAACGT CAAAAAGT C T C T
A TGAAAAA T T ACCA T AAGA T TGGA T T AA - AAA T A T T CA T T A T T - - A T T CA TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGC - - - T T CA T T A T AAAAA - AA T C T T T AAAA T A T C T A - - - - A T T C TGAAGT AGA T A T T CAAAAAGT - - - -
A TGAAAAA T T ACCA T AAGA T TGGA T T AA - AAA T A T T CA T T A T T - - A T T CA TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGC - - - T T CA T T A T AAAAA - AA T C T T T AAAA T A T C T A - - - - A T T C TGAAGT AGA T A T T CAAAAAGT - - - -
GTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGA TGAACCCGCCAC - - - AGA T A TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGT A TGA T T A TGT CAG - GGA TGT T T A T T AAGAA T T AA T T T T T T T T CAA T T T T CGCA - - - - - - AAA T AA T T
GTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGA TGAACCCGCCAC - - - AGA T A TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGT A TGA T T A TGT CAG - - - - TGT T T A T T AAGAA T T AA T T T T T T T T CAA T T T T CGCA - - - - - - AAA T AA T T
GT AAAAAA T T ACAC T AAGTGT AACA T AA T ACGT AC T T CCAA T T T CAAAGT T A TGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACCACAGAGT CA T T T T AAA - - - A T TGTGT - - - - - - - - - - - - - T T C T T TGAA TGT CA T C TGT CG - - - - - - A T C
CCGAAA - - T C T T CCCAGA T T CGT T ACACAC T A T ACC T AC T A T T CCAGGGC TGTGGAA T TGT A T T AGC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T CA T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T T T A T AAA T T T T T T T T T T T T CAAA T AAAAAGT ACAAAAAA T AAA T
CCGAAA - - T C T T CCCAGA T T CGT T ACACAC T A T ACC T AC T A T T CCAGGGC TGTGGAA T TGT A T T AGC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T CA T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T T T A T AAA T T T T T T T T T T T T CAAA T AAAAAGT ACAAAAAA T AAA T
GT AAAAAA T T ACAC T AAGTGT AACA T AA T ACGT AC T T CCAA T T T CAAAGT T A TGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACCACAGAGT CA T T T T AAA - - - A T TGTGT - - - - - - - - - - - - - T T C T T TGAA TGT CA T C TGT CG - - - - - - A T C
C T CAAAAA T T CCA T CAAGA T TGA T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAC TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AA - A T AAA T T ACCAGT C - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAAGGAAAA T C T A T T AAA T T A T T AAC T A T T AA T T AA T T AA - - - T T A T T AAC TGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACA - T A T - A T T AA T T T AG - AGAAA T T T - - - - AAGAA T T A T T TGA T T T T AAGGT AAGCA T T T - - - AAA T AA T T
A TGAAGGAAAA T C T A T T AAA T T A T T AAC T A T T AA T T AA T T AA - - - T T A T T AAC TGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACA - T A T - A T T AA T T T AG - - - - AA T T T - - - - AAGAA T T A T T TGA T T T T AAGGT AAGCA T T T - - - AAA T AA T T
T T CAGAAA T T T A T C T AA T T T CAA T T T - - - - AA TGT CAA T TGT T T C - GT AGTGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CAGAAA T T T A T C T AA T T T CAA T T T - - - - AA TGT CAA T TGT T T C - GT AGTGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAAGA T T AAC TGAAGT T C T C T T AAAAAAAAA TGT AAAGT T T T AGAC T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T T CACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGT ACGT T TGAGCGCA - - - - AACACGC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - GA T C T A TGT A T T T - - - - AA T - - - -
ACAAAAGA T T AAC TGAAGT T C T C T T AAAAAAAAA TGT AAAGT T T T AGAC T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T T CACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGT ACGT T TGAGCGCA - - - - AACACGC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - GA T C T A TGT A T T T - - - - AA T - - - -
GA - - - - - - - - - - - C T A T A T T T AA T CCAA T - - - - - C T T A TGGT - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGTGCACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAA TGGGT T T AC TGT T AAAAAA T T T CACGAAAG - T C T AC T A TGT T T T AAA T TGGA T C T C T A T T AAA T AA T T
T TGGAA - - AA TGT T T AA T CA T AA T CCACCAAA T A T CAAA T A T T T - AGAA T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT TGAGGGT AGCACAGT AA - - - T A TGT T AAG - - - GA T ACAAGT A T A - - - - - - - - T T T T T T A TGT CAA T T AAC T - - - - - - - - - - -
T TGGAA - - AA TGT T T AA T CA T AA T CCACCAAA T A T CAAA T A T T T - AGAA T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT TGAGGGT AGCACAGT AA - - - T A TGT T AAG - - - GA T ACAAGT A T A - - - - - - - - T T T T T T A TGT CAA T T AAC T - - - - - - - - - - -
GA - - - - - - - - - - - C T A T A T T T AA T CCAA T - - - - - C T T A TGGT - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGTGCACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAA TGGGT T T AC TGT T AAAAAA T T T CACGAAAG - T C T AC T A TGT T T T AAA T TGGA T C T C T A T T AAA T AA T T
A T AA - - - - - - A T T T T AAA T C T C T T T T AAAA T AAAA TGAA T AC - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGC T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAAA - - - T TGAA T T CAAA - - - T A T C T A TGTGGG - T T T C - - - - T T T C T AGAC T AAA T T C TG - - - - - - - - - T C
A T AA - - - - - - A T T T T AAA T C T C T T T T AAAA T AAAA TGAA T AC - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGC T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAAA - - - T TGAA T T CAAA - - - T A T C T A TGTGGG - T T T C - - - - T T T C T AGAC T AAA T T C TG - - - - - - - - - T C
A T T TGAAGT T T A TGT AA TGT CAGT T T A TGAAAAGT CAACGGT A T CAGT T C TGTGGGA T TGT A T T AAC T A T AGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACCCAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T AA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
C T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T T A T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGT ACAC T CAGTGCAA T T TGCA - - - AAC T CA T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGT ACC T AAAAAA T - - - -
A T T TGAAGT T T A TGT AA TGT CAGT T T A TGAAAAGT CAACGGT A T CAGT T C TGTGGGA T TGT A T T AAC T A T AGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACCCAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T AA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
C T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T T A T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGT ACAC T CAGTGCAA T T TGCA - - - AAC T CA T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGT ACC T AAAAAA T - - - -
GTG - - - - - - - - - - C T AAGGT T AGT CCAACA T A T A T ACA TGAC - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAA TGAGT T AA T T T AAAAAAAA T T A T A T T AAGGA T T T A T - - T T C T T T TGCC TGAAAA T T T - - - AAGC - - - -
GTG - - - - - - - - - - C T AAGGT T AGT CCAACA T A T A T ACA TGAC - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAA TGAGT T AA T T T AAAAAAAA T T A T A T T AAGGA T T T A T - - T T C T T T TGCC TGAAAA T T T - - - AAGC - - - -
T TGAAGAAGT AA T AAAGAAC TGGT AAGCAAGAAAA T AA TGA T - - - AGGA T TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCA T T AAGT T - - - - - - AGCACAGAGAGT CCA - - - - - - - - - - T A T T AA T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T TGGAAGAAC - - C T
AC T AAG - - - T T A T T T A T T T CCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACACC T T - - - - - - - - - - - AAAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T AAG - - - T T A T T T A T T T CCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A TGT ACACAAAAA T A - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAAGAAC TGT CAAGGA T T T A T T CGT T ACAGACGAA T TGC T T - - - - - - TGTGGAA T TGT A T T AAC TGAAGA T TGT T A T A T AA T A T A T T CACAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCAGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CA T T CCC T T AAGT T AAGGGT AGCACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAACAGGT - - - - - - - - - - - - - CAGA T AGAGCAA T T T A - - - - - - - - -
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 size: 4866bp; fragments: 185; full length: 5 (>=4379.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4866 bp
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 size: 5172bp; fragments: 185; full length: 5 (>=4654.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

0
10

20
30

40
50

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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_170
 size: 247bp; fragments: 50; full length: 44 (>=222.3bp)
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Before TEtrimmer 247 bp
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