
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6711
- - T AA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T A T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T CA T CA T T A TGC T T - - T AGTGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T T - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAACAGAA T T A - CAA T T T T T - - - - T T AAGAAA T AAAA TGT C T AAAAAC TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T CA T CA T T A TGC T T - - T AGTGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T T - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAACAGAA T T A - CAA T T T T T - - - - T T AAGAAA T AAAA TGT C T AAAAAC TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGACA T AAAGG - AGC T T T CC - - - - T T AAA T AAG - - - AGGC T T - GA T A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T CC T T AACAGCAC T T - - AA T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGA T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGCAA T AAACC - AGT A T CC T - - - - - - - - - - AA T AAAA TGT T T T AC T ACCGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGA T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGCAA T AAACC - AGT A T CC T - - - - - - - - - - AA T AAAA TGT T T T AC T ACCGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT CCA T C T TGA T A T T AA T TGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAC TGGT T T T A T - GGA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT CAGCA TGGA TGGC T T T C T C T A T T AAAAGGT - - - - - - - - - - T C T AC T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGT ACAGACAC TGCGTG - - C T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGTGC T AC T T A - - - - - - - - - - - - - C T T AGAAA T - - - - - - - - - - GC T ACC TG
A T - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA TGAC T AAGT CA T T T - - - - - TGT T CACGCA T CCCA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAA T T TGA T A T ACGACGT CC - - - - T CAAAGAA T AAA - - - - - - - AGT AC TGA
- - T AA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CGT T A T AA T AA TGC - T A T AA T T T T T T T A T T T A T T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A TGCA T T C T A T A T T T A T T A T A T T AACAAGAGAA - - - - - - - GTGA T CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT CAGCA TGGA TGGC T T T C T C T A T T AAAAGGT - - - - - - - - - - T C T AC T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT AAC - - - - - - - - - - - - - AGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T AGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA T AGAA T C T - AAGT T T T T T A T A T TGAAAAACAAAA TGT T T A - - AACCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T - - - - AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAC T AA T A - - - - AGGC T T CC T A T - T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AAGT CC TG - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGT AAA T AA T AA T T A - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAA T T A T T A T C - GAAC T T A T - - - - T T ACAGAA T AACAGGA T T AA T T AA T AA
A T - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA TGAC T AAGT CA T T T - - - - - TGT T CACGCA T CCCA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAA T T TGA T A T ACGACGT CC - - - - T CAAAGAA T AAA - - - - - - - AGT AC TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT CCA T C T TGA T A T T AA T TGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAC TGGT T T T A T - GGA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T CAAAACC - - - - - - - - - TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCGTGT A T ACAAGAA T T T T - - - - T T AAAAGA T AAAGTGT C - - AACA T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T CAAAACC - - - - - - - - - TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCGTGT A T ACAAGAA T T T T - - - - T T AAAAGA T AAAGTGT C - - AACA T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT AAC - - - - - - - - - - - - - AGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T AGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA T AGAA T C T - AAGT T T T T T A T A T TGAAAAACAAAA TGT T T A - - AACCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGT ACAGACAC TGCGTG - - C T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGTGC T AC T T A - - - - - - - - - - - - - C T T AGAAA T - - - - - - - - - - GC T ACC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CAA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T - - T T T T T T T - T AGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGACAAGCGA T AA T T - - C T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAC T A TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGACAAGCGA T AA T T - - C T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAC T A TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T - - - - AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAC T AA T A - - - - AGGC T T CC T A T - T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AAGT CC TG - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGT AAA T AA T AA T T A - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAA T T A T T A T C - GAAC T T A T - - - - T T ACAGAA T AACAGGA T T AA T T AA T AA
- - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAACCCAAC T T AC T T A - - C T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T T AC T CGT T T - AA T A T T C T - - - - T T AAA - - - - - - - A TGT T T AAA T T T TGA
- - T AA T T CA TGT T A T T AA T AAGA T T T AAAC T CAACGAGGACAA T T AC T T A TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T A T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAGA T CGCCAGAC T T T T TGCAAGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T T AGT A T T CAGGGT T T AA T ACA T TGAAAA - - AA - - - - - - - - A T T T T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T T AG - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT AGGT A T CA - GGGT A T T C T A T A T T T AGAAA T - - - A T C T T CA - - T T T TGA
- - - CGT ACACGC - - - - - - - - - - - - - - - AGGCGAGA T C T T T T A T T T - - T TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - T TGT T T T C T T T ACGTGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGT AACA T T A TGT T TGA - AGT T T TGA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGCAAGGCAACAC T - - - - AGTGT T CACGCA T C T CA T T T T T T T T T T T T T T - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T C T CGCAACAGC T C T TGT A T A - - - - - - - - - - - - TGAGAAGA T - - - - - - - - - - A T T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T C T CGCAACAGC T C T TGT A T A - - - - - - - - - - - - TGAGAAGA T - - - - - - - - - - A T T T T T AA
- - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAACCCAAC T T AC T T A - - C T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T T AC T CGT T T - AA T A T T C T - - - - T T AAA - - - - - - - A TGT T T AAA T T T TGA
T T T AA T A T T CA T T A T T AAAAAAAC T T - GAAA T CAAAAC T A T A T T - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AG
T T T AA T A T T CA T T A T T AAAAAAAC T T - GAAA T CAAAAC T A T A T T - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AG
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAGA T CGCCAGAC T T T T TGCAAGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T T AGT A T T CAGGGT T T AA T ACA T TGAAAA - - AA - - - - - - - - A T T T T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAACAACCAGAC TGGT T - - T AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T T - T TGT T T T T T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGAAAA T CAAC - AGGC T T TG - - - - CGAGAAAC T AAA - - - - - - - AC TGGT AG
A T - AGT T CA T A T T A T T AA T T TGA T T T AAAAA T T AAGGC T T CA T T T - - CGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T T C - T T T T T T - - T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAGGGT A T CA - AAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T AA
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 size: 7012bp; fragments: 383; full length: 23 (>=6310.8bp)
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 size: 505bp; fragments: 171; full length: 132 (>=454.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500

13
5

14
0

14
5

15
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 505 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

ORF1

ORF19

ORF2

ORF18

ORF8

ORF3 ORF17 ORF4

ORF16

ORF15

ORF14

ORF13

ORF5

ORF6 ORF7 ORF12

ORF11

ORF9

ORF10

DUF1759 RVT_1

Peptidase_A17

Integrase_H2C2 DUF5641

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400 500

ORF1

ORF2

ORF3

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000
0

505


