
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5287
GT A TGT T AAAACAGCAAGAAA T T A T T T T A T AA T C T AG - - - - - - - - - - - - - TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAC T AGA T ACA T C T - - T - A T T AGC T T T A T T T T TGT TGGAAA T - - - T T - - GC T
T - - - AAAAA T A T T T TGAA - - - T T T T A T T T CAAGT C T A T - - - - - - - T T AAA TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAGT A T T - - - - - - - - T T AGGGAGTGA T T T A T AAA T T ACAA TGA T T - - - C TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CCA T T ACAAA T CAA TGA T AA T T - - - - - TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA TGT T T AC T T AC - - T AGGCA T T T A T T T T T AAA T T AA TGT CAA T - - A T T T T
CCGCAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA T T TGCA T AGGCGC - T C - - - TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - - - - - CA T T A - - - - - - - A T T T TGCA T T TGAAA TGT T T T C T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGGC T CA T CGT T T AA T AGT T A TGT AAC T TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAGT A T T C T AAGC T A - T A T T CAA T C T T TGT CCAC T TGGAGAC TGA - - T T T T T
T CAAAAAAACAA T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAAGCGT T A TGT ACA T T T AGGCAGGA T T T T T AGC T CAA - - - - T T T - - T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T C T CGT AAGAC T A T AA T AGAC T T - - - TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAC T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T AA T T AGT AAA T AGCC T - - - - -
T T T CGTGT TGAGT T A TGGA - A T CAGA T T T C T AGCACAAGGGAGCC T T AA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAGT A - - - - - - - - - - - - - T CGAA T T T CA T A T AA T T T CAGAAGA T A - - T TGC T
T CA TGACAGC - - - - - - - - - - - TGCGGCCA T T A T T A T A TGACA T T CGTGA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA T AGCCACA TGT A T T AAGGCAGT T T T T T T CGT CCAAAAA T T T T T T T TGA T
CC T TGCCAGCGGGGT A T AG - GT TGTGT TGT T T T T T T A T AAGTGA T C T AA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA T A T A T A T AAA T C T T CA TGGAC T T T A T T T A T T T CA T AAAA T T A - - - - - - -
T CACAAAA T CA T T T CAAA - - T T A TGA T T T CAGT C T AA T AAC T A T C T TGA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAGCAA T A T TGAGAGGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CAACAAGC T CCC T AGA - - - - - - - - - - - - GGCC TG - - - - - - - - - - - - - TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACACC TGC T AGA T T TGT T AAA T AA T T T C T T T T AAA T T AAAAA T T ACC T T T T T A
C - C T A T AAGGA T AGGGCGAA T T AAGGT T AGGGACAC TGAAAGGGT - - - - - TGT AACA T CAA T AAAAA T A TGGGGAA T C T T A T T TGGT CGTGGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T CA T T AACAA TGTG - - - - - - - - - - T T A T T AGC T T AA T AC - - - - - - - - - TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGTGGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA T ACCCACAA T T A T CAA T CAA T T A T T T T CGGACAAA - - - - - - - C T C T CC T
- - AAACGA T CACCACGAAAAACCA T A T T C T AAAA TGT CAAA TGTG - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T A T C T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA T A TGA T A TGT - - - - - T TGTGT CA T T T T C T C T CGAA T AA TGT A - - T TGT T
- - A T A TGAAAGTGCCGGAAAA TGAGA TGACGGGT CAGT - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACACAGT T T AA T T C - - - CA - - - - - - - GT T T T T AA T T CAAAAA T ACG - - - TGA T
T AA T AAAAACA T T A T T AAA - ACAGGGT T A T AA T T - - - - - A TGA T T - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AAC T CC T T A T AAGAGT T T TGT T ACACAA TGT AAGT A - AGAACGCCAC TGAC T CCCAA TGGGT AAA T TGT T C TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T AGAGGACAGGAGT TGT A TGA TGTGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - - - - - T A T CA T T T T AC T A TGT CCAAAC T AGAACGTGT T T T T A T T
- - T T AGAAAAA T T AC TGAA - GCCAAGT T A T AA T T T T T AAACAA T T - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T A T C T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACACCA TGGAAACA - - - - - AGC T A T T ACA T CCAAAC T T TGT AAA T T T T - T T T T
T CACA T T A T A TGT A T AAAAAA T T A TGTGAAAA T A T T T T AAC TGGT - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGAGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACAA T AGT T CGACC T A T T AGT T T T T T AC T T A T AA T C TGAA T T T T CC - - T TGCC
- - A TGT C T AGGCA T CGAAA - - - - - - A T T A T A T T T T T A T CAAA T A T - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T A T C T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACA T AACGAACAC - - - - - - GT T T AAA T T C T T CAACCAAC T CACC T C - - T CGT A
- - T T A T AA T T AGT T T T AAA - A T CA T A T T A T AAGT AAGT CA T T T AGT T AA T TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACA T AGT C T AGGT T - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T
T CC TGAAACAA T AGA T ACA - GT T ACAC T AAAA T AC TGGT ACCA T T T T AA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - - - - - CA T T T CC TGA T T T T T T T CGGCCC T C TGGTGCA T T T C TGT
T CCCAAAA T AACCGTG - - - A T T CA T T TGAAAAC T T AAAAAGAAA T - - - - - TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACACC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T AAAAAAA T C T T T T TG - AAAGTGCCA T AAC T T TGAAGCAGT T T T AA T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C - T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAGT T T TGT T ACA T T A T A T AAAAA - - - TGA TGCGT CA T T T T CA T T T T T CGGAC T T T - - - - - - -
T C T TGTGAGGA T TGA T ACA - GT C T T C T TGT AAGCC T A T AGAA TGTGT CAGTGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCC T T T A T AAGAGT T T TGT T ACAGT AC T TGGCCC T - T TGCGA T AC T AGT T T CAC T TGGAGCGA T T A T T T C T A T
T - A T AA T AAAAA TGGAA T A - - - - - - ACC T AAAGCAGACAAAAAAA - - - - - TGT AACAGCAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T T T T C T T TGAC T TGAGCGAACCCC T AACCCC T T A T AAGAC T T T TGT T ACAGT T AAGAAAGA - - - - - CAAAAGT T T T T T CAGT T T CA T AA T T T T - - T T T T C
- - - - - - - - - TGT TGCGA T T - A T CAGA T T A T AA T T T AAGAAC - - - - - - - - - TGT AGCAGCCA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGAGAGA - - - - - ACGGGAAACGT CC T AGCGGGAGA T C T C T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A - - - - T A T CAGA T A T - - - - - TGT AACAGCAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAAA T A TG - - - AAGTGAAA T AAC T C T TGCCAA - - - - - - - - - - - - - - -
T - CAGA T A T T A T TGGGAAA T A T AA T C T TGGCA T ACCAAAGT CAA T - - - - - TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CCCGT T AAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACGT A T A T A T T - T T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - T T T
- CCCGT T AAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CCCGT T AAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACGT A T A T A T T - T T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - T T T
- CCCGT T AAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CAAAGAGAA T AGC T A TGAA T AA T A T T ACAAC T AAA - - - - - - - - T T A T T TGAAACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5287bp; fragments: 272; full length: 22 (>=4758.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

40
60

80
10

0

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 5287 bp
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 size: 5587bp; fragments: 262; full length: 21 (>=5028.3bp)
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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_424

 size: 5268bp; fragments: 2362; full length: 1 (>=4741.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 5268 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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