
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2934
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCA TGA TGA T T T CAC TGCAAAAA - - - C T T T AGT C TGGACGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - GA - - - AA T CACCGAA T T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT TGT CGGCGCAGT AA - - A - - - - T A T AGT C TGGACGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CC - - AC T A - - - - - - - A - - - AA T AC T T T TGT CC TGGCGGTGTGGACAAC T T AAA T CGTG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AA T T CCAGC T T T T T CGT C T AGC T T CCGGAC T A - - - - - G - - - - - - - T T T T C T C T T T C T AA TGGT A T AAAAAA T A T T T A T CACG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT T T ACCGT T C T T T - - AAA - - GCC T T AGT C TGGACGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - T CAAGAA - - - GA TGA TGAA T C T T CAACAC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T CGAA T A T ACCACCCC T T AAAA T A T T TGCAC - - - - - - - - - - - - T A T AGT C TGGACGC T AAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - A - - - AA TGCGA T CA T AA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T C T CGAA T T T - - - - - - - - T AC T AGT C TGGACGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - GAAAGAA - - - - A T T T TGT AACA T T AA TGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - A T C T CA T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T CAGGA T CA TGA T T - CAAGA - - - - T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGC T A T T T - - - - - - - AAA T ACA T A T C TGGGT - - - - - - - - AG - - - - - - T T T T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAAA T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AAA TGGAAAA T T A - AA T TGAAGT C T TGACAA T A T AAAGT - - - - T T AGTGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGCA T A T C - - - - - - - - - - T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGGCAC
T A T T T T T T T A T CAGT AGT C T T A T ACAAGT ACGGACG - - - AAAAA - - - - - - T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AGT T AAGGA TGCA - A T T T A T CA TGT CAAGAAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T T TGAAAGGT TGAGGT T CA T AAGACAA T T TGAC T T T A T AAA - - - T AA T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAAA T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - GT AAGCG - - - AAGGGCA T C T T T T AACCAGCCGAGACAA - - T TGGT CACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGA T CCGA T AACA T ACAGT - T AGAGT T C T T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CA - CGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T T A - - AAC T CG - - - - - - - - - - - T TGAGAAACCG - - - - - - - - - - - - - GGAC
- - - - - - - - - - - - - - AAAA T CCA T A TGAGGA T T C - - - - - - AAAA T T T T T T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T T AGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T T AAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGACCAAA T T TGGAGG - - - - - - - - - - T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAAA T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T T A - - AGC T CA - GT T T ACA T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T T TGAAAAAA TGGA T T T T CC TGAAAA T CGA T T T T - - - - - - T T T - T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T ACGT CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - A T T AGA TGT CA T CAACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGT A TGA TGAAAAAAAACGCCGT CAAAGACGGC TGGG - - - AGAC T T T T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGA TGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAAC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T T A T AAA T AAC T AGAC T CC T AACC T AACCGACGC T - AAAAA - T T T T A T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAGGT A T - - - - - - - - - - AAA T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T T A - GAACACACAC T T T AC T T A T T AAGACAGC T AAGT - - - - - - - - - - - - -
GT A T CAGACGT AAAGAGC T CGGT AAGAAGT T T T T CC T TGAAAAGT T - - AC T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAAGT AC - - - - - - - - - - AA T T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - - A T T CA T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGGC T T T AAA T AGAAACCCA T T T - - - - - - - - - - - - - T T CAAA T T A T AA T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGAAGT AC - - - - - - - - - - AA T T T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T T T T T C - - - AA T AGT CGCAAA T ACGA T TGT A T AA T - - - - - - - - T T A T T AGT C T CGA TGCCAA T C TGGGA T T T T TGGT T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAAA T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A T T CAAGA T C T T AAAACAC T AGT T T TGAGCAAA T T T AA T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGA T ACCACCGCC T - - - - - - - - - - CA T AGT C TGGA TGCCAAAC TGGGA T T T T TGGC T T AACC TGGAAGTGGGGT AC - - - - - - - - - - AAAA T T CACCGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T A - - - - - - - AC T CA - AAA T A T C T C T T CAAGCAGT T AAGT T A - - - ACAGGGTGC
T AGAGT C T C - - - - - AGGGC T T TGACAAAAGCCAGT A T T - - - T AA T C T T CA T AGT CCGGA TGC T AAAC TGGGA T T T T T T AC T T AACC TGGAAGTGAGGT AC - - - - - - - - - - AAA T T T CA T CGT ACC T T AC T T CCAGC T T T T T CGT C TGGC T T CCAGAC T AA T TGGG - - - - - - - GGT TGT CGT C T CGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3069.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: 2934bp; fragments: 531; full length: 0 (>=2640.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2934 bp
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 size: 3235bp; fragments: 516; full length: 0 (>=2911.5bp)
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TE: rnd_5_family_3069

 size: 2797bp; fragments: 509; full length: 7 (>=2517.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500

50
10

0
15

0
20

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 2797 bp



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF10

ORF1

ORF2

ORF3

ORF9

ORF4

ORF8

ORF5 ORF7

ORF6

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500

ORF10

ORF1

ORF9

ORF2

ORF3

ORF8

ORF4

ORF5

ORF7

ORF6

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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