
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2387
AAA T CCA TGA T CC T T AACCGACGT A T T - T T - - - - - GTGGA T T AAAA T T AAAGAGTGT T TGT T AAGGGAGAGTGA T T CCA T A T C T A T T T TGT T T AAAAAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T T CCAGT C T TGTGAA T AAA - - - - - - - - T AAA T AAA T A T AAGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - CGC T AA T AA T AAA T AAAGT T AC - - - AAA - - AA TGACAAGA T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AAAA T T A T T T T - - T AAA T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAAA T AAAA T AAAGA TGGGC TGG - - - - - - - - - - - CC T ACCGAAA T A T C T T C T - T AAGGGAA
- - - C T T A T T AA T AA T AAAAAAAAAGCC TGT AAA - - AAC T AG - - - - - - - - GAA T A TGGA T A T T AAAAGAAAGT CA T T T AA T AA T T A T T T T T C T T T CGAGA T - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T CGAAGC T CCC T C - - - - - A T A - -
A T - T T T A T TGAA T A T AGGCCAA T AGA T AACAAA - - AA TGA T T AAAA T CAGAAAA TGT T AAGGCCAAGT ACAC T AGT T A T T AA T TGT T T T T T C T AAAAAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T A T T AACAA T AAGC T AAAAAA T - GCAAAA T AA T AA T T AGA T T T AAAAAA TGA T T A T AACACAAAAGT TGT TGAACAA T TGT T T C T T T T AAAGGAC - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AGGCAG - - - - - - - - - - - - T T C T T CGCAGT CGC T T C - - T AAA T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA TGAA T AAA TGAA T AAA T A TG - - - - - - - - - GA T AAA TGAGT A T A T C T T A T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AGT A T T CGAC T A T AACA T - A TGACA T AGCGA T T AAAA T T AAAAAA TGT CAGT TGAGAAGAA T T T T T T T CA T AC T T A T T T T C T ACAGA T AA T - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAACA T TGAA - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAGT T A T A T C - - T A T AA T AA
AAA T T T A T T AA T AA T AA T T T AAGAAA T - A T AAAA T AA TGA T TGAAA T T AAAAAA TGT T T A T T AAAAGAAAGT T A T T T AA T AA T T A T T T T T T T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA TGAACACG - - - - - - AAAAA T AAA T T AAA T T T ACA T C - - AAAA T AAA
AAA T T T A T T AA T AA T AA T T T AAGAAA T - A T AAAA T AA TGA T TGAAA T T AAAAAA TGT T T A T T AAAAGAAAGT T A T T T AA T AA T T A T T T T T T T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA TGAACACG - - - - - - AAAAA T AAA T T AAA T T T ACA T C - - AAAA T AAA
AAA T T T A T T AA T AA T AA T T T AAGAAA T - A T AAAA T AA TGA T TGAAA T T AAAAAA TGT T T A T T AAAAGAAAGT T A T T T AA T AA T T A T T T T T T T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA TGAACACG - - - - - - AAAAA T AAA T T AAA T T T ACA T C - - AAAA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T ACA T AAA T A T T CGT T AAGT TGA T T T AAAAA T AA T T T AA T AC T C T T T ACC T CAA T ACA
GA T T T - - - - AA T AAAAAA T T AAAACAAAA T AAAC T - - - - - - T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A - - - - - - AA T AA - AA T T T AAGT T ACAACAAA T T - - - - - - T CAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T C TGT TGCA T CCCAGT T T T T TGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T ACA T AAAA T TGTGA T T T AAAA T T T T T T T AAA T T T A T T T A T T - - - - - - - -
AA - - - - - - - AACAGTGAGCGAAGCAGT - A T TGGA T - - - - - - CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA TGT AGA T CC T AACAAA - - A T T C - - - - CC T AC TGAGAA T T AC T T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA - - - - - - - - T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A TGT T ACA T CCCAGT T T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T T AA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T T T T AC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T ACA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAACAGT T A - A T T C T T T A T T AAAA T T A T A T T T C - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA - - - - - GAA T AAA T AAA T T A T AGC - - - - - - - - - - - - T AGACCAGAAA T A T T C T C - T AAGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGTGAA T AAC T AAA T AAA T AAACAAGT T C T T CGACAAA TGA T T AAACAA TGT ACCAGAAGT CA T CC T T T T T A T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGGGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGTGAA T AAA T AAA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGTGAA T AAA T AAA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT T T TGTGAA T AAC T AAA T AAA T AAACAAGT T C T T CGACAAA TGA T T AAACAA TGT ACCAGAAGT CA T CC T T T T T A T A - -
- - - - - - - - - AGT AA T T AAGCAAAAAA T AA TGCAAAAC TGAC T AAAGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAA T T T TGTGAA T AAA TGAA T AAA T AAA T AAAAA T A T CAGT ACC - CA T T AAAAAA T T T A T CGAGT CCGA T A T T CAAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - T AA T AAAA T T AAAA T CAC T ACA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T A T A T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T CA T AGAC - - - - - - A T AAA TGC T T T AAC T T T A T T A T T T TGAAAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T AACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAAGAA T AAAA T AAA T AAGAGGGT CAACACC TGGGCA - - - - - - A T T T TGGAA T T A T T C T T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAAAAA T AAAA T AAA T AAGAGGGT CAACACC TGGGCA - - - - - - A T T T TGGAAA T A T T C T T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGTGT TGT A T T T T TGT C T TGTGAA T CAAAAA T AAAA T AAA T AAGAGAGT CAACACC TGAGCA - - - - - - A T T T TGGAA T T A T T C T T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T ACCCAGGGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGT TGCA T CCCAGT C T TGTGAA T AAA T AAA T AAA T AAACAGAAAA T CCGGTGAA - - - - - - CAACA T A T A T CAGAGC TGCA T T A T CAAAAACA
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TE: rnd_4_family_1097.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2387bp; fragments: 189; full length: 0 (>=2148.3bp)
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 size: 3331bp; fragments: 186; full length: 0 (>=2997.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

0
20

40
60

80
10

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00
30

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000

0
5

10
15

20
TE: rnd_4_family_1097

 size: 2226bp; fragments: 1117; full length: 0 (>=2003.4bp)
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Dotplot
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