
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3091
AGT AAAGT AAC TGT T T T A TGT A T - GAAAA TGT A TGC - - - - - T AAAA TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGCAAA T A T T - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T C T CGA T AAAAGAAACA
T A T T T A T ACAACGT T T CGCA T T T - - - T AA TGT AA TGC T A - - - - A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - T T T T T T C T - - - - - - - T AAACC T AA T T A T A T T AA T TGT A T A T T T CAAA T AA T CAAA T TGC T T T T T A T A TGC TGT T C T T AGT CA T T
AA T TGA T T T AGT AA T T T T A T T A T - - - T AAAA T AAACA T AAACAAA T A T A T T TGT A T A T A TGA T A T T AAA T AAC T AA T T A T A T AAAACAAAAA T TGAAC T A - - - - - - - - - - GAAC T A T A T A T A T - AAC T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AC T TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A T A T - - - - - AA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - A T AA TGTGT ACACA T T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A T ACAACGT T T CGCA T T T - - - T AA TGT AA TGC T A - - - - A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - T T T T T T C T - - - - - - - T AAACC T AA T T A T A T T AA T TGT A T A T T T CAAA T AA T CAAA T TGC T T T T T A T A TGC TGT T C T T AGT CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A - T - - - - - T CAA T T A T T C T T TGACCA T A TGAAA T A T A T T T T T T AAGT AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - T A T T T TGT A T A T A T T T A T A T A T T A T A T A T A T T C TGT T TGAAGC
- - - - - - - T TGGT AA T T T T AA T T T - - - AAA T T AAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT T T AGC T T T T TGA T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - GGAA TGCAGT T CAGT T AAA T AA T AGACA T T A TGT CA T A T AA T A
GT T T T A T T T TGT AA T T AAA T T AA - - - CAGCC T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T ACAGGGTGAAAGAA T A T T T T T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAC T A TGAGGT T T T T T T CGCAAACAAAAAA TGT TGAAAA T T T CGCA T
GC T CCA T TGAAGGA T T T AAA T ACG - - T AA T A T AGT A - T ACACGAAC T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - C T T T A T A T A TGT A T A T AAAGC T AAAC - - - - - - - - GGT A T A T AGT AAA T A T TGT AAC TGAGAGT AGAA T A T T A T AGT T T AAAGAA
AA T TGA T T T AGT AA T T T T A T T A T - - - T AAAA T AAACA T AAACAAA T A T A T T TGT A T A T A TGA T A T T AAA T AAC T AA T T A T A T AAAACAAAAA T TGAAC T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T AAA T T C T ACCC TGAGGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - AAAA T T T AC T T AAC TGC T ACAC T A T ACACAAA T TGT C T CCA T T
C T T T T T C T T T T TGA T T T - - - - T CGTGAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T T A T A T A T A TGT T A T A T A T A T A
CAC T T A T T T AAGAC T C TGT A T A T - - - AAAAACAAA T A T - - - - - - T T TGCC T TGCC T A T A TGA T A T T AAA T AAC T AAGT AAA T AAAACA T AAA T T AA - - CA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T T T T T T T T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T A T - - - T AAAA T AAACA T AAACAAA T A T A T T TGT A T A T A TGA T A T T AAA T AAC T AA T T A T A T AAAACAAAAA T TGAAC T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T A TGT T AA T AGT CA T A T AC
AACGCA T T T AAGC T C T T C T T TGT - GAAAGGGT A TGT A T AAACGC T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T AC - T AGG - - - - - - - - - - - G - - - - - - GGT T CA T TGC T CCA T T A T T TGT T AGGT T T T CGT CAAA T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA TGGGC - - - - - CGAAGCGT T - - T T AAA T A T CAAA T T AAA T ACC TGA T T A T A T AAAACAAGAAC - - - AC T C - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT C T A T A - - - - - A T A T AAAA T TGT T TGT AA T T CAAAGAAAA T T A T A T T A T TGAA T T
C TGT T AA T T AA TGAA T T AAAA T TGGACGAAA TGGACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - - - - - A T C T TGT - - - T T T A T T A T T C T T CGGACA T - - - T AA T ACA T A TG
AA T TGA T T T AGT AA T T T T A T T A T - - - T AAAA T AAACA T AAACAAA T A T A T T TGT A T A T A TGA T A T T AAA T AAC T AA T T A T A T AAAACAAAAA T TGAAC T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - T AA T A T A T A T A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T AACCACCC TGT A T A T A T T AA T AA T T TGGGAA
- - - - - - - A T AAC T T T T T T A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A - - A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGA T T AAA T C
GGC TGA T TGAGTGA TGTGAA T AA - - - T AA T T T AGGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T TGT T T AA - - T AGT A T A T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - GGT CGT T CGT CCACCCGGCA T T AGCGAA T AAC T T AGAAA
- - - - - - - T CAGGCGC T CCAGT AGGGA T ACAA T A T ACA T T AA - AGACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAAAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCGTGA T AACCGCAGACA
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TE: rnd_4_family_1855.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3091bp; fragments: 712; full length: 0 (>=2781.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

0
50

10
0

15
0

20
0

25
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 3091 bp
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TE: rnd_4_family_1855.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 3483bp; fragments: 519; full length: 0 (>=3134.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1855

 size: 605bp; fragments: 311; full length: 143 (>=544.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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