
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14410
- A T ACAAAGACAAAGGAA T AAAA T T T - - GGT T T T CAGACC T C - - - ACGTGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT A T C TGAGACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - ACA T T T TGAGAAAAA T CCCGT T T A - CCC T AGCGGACA T T T A T CAGCGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGC T A T C T T CA T AC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T - T AAA T CAAA T AAAA T AAA T C T T ACCA T T AAAA T A TGT T - - - ACAC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCCAC T AGAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AAGAAGT AA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC - T AA T TGA T A T AGGGTGA T T T T T A - GGT TGT T A TGT T T T T - T AAGTGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T TGT C T TGGAAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAAAAAGGGGGGGT TGCCGT T T - - CAC T CCAACACA T - - - - - - - - GAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T A T T T AGA T A TGT AG - - - A T T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - GT AGTGA T AGA T AAAA T A T - - A T TGT AAA T AAA T A - - - GGA TGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - CAACCAC T T A T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACAA T A T - - A TGT AA T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT CCAAAAAA T TGA T TGAC T A T T T AC T AAA T T AGG - - A T CA T A T T T AAAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT C TGAAA T A T T T A T T T A T T A T T AC T ACAAA T A T A - - A T T AGA T C T AAAAAA
- - - - T AA T AAA T AAGA T A TGAA T TGT A - T A TGT AAA TGAAAA - - - ACGTGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT A T TGA T AGT T T AGTGGAGA T C T A T AGAA T TGCA T AA T T T T A T C T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT T T AAAAAA T T T AA T CAC T AA T T C T AAAA T C T CC T AA T CAGAA T T AAGGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT C T AAA T - - T T T A - TGA T CA T C T T T AAAAA - - - - - - A T T A T - - - T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT C T - - - - AA T T T A T TGACGGT T T A T AAA TGT T AA T AA T T A T A T T T AGT AA T
T A T A TGACGA T A T A TGCC TGGAAAA T A - AGT T T C TGAA T T T C T - T AAGTGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T TGT C T T T CAAAA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AAACACCA T T A T ACGGGT T A T - - CGC TGGAGTGT T T A - - - T CA TGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACCC T CCA T CAGAAC T CACA - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGCAAA T T T AA TGAAA TGGT T TGT T CGT T TGT CGT AAAA T CAA T CA TGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A - - - - - AAAAAACAAGGT AAA T CA T - - AA T T C T T AAA T A T T - - - ACAC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT CCAGAAAA T T T A T T T AA T A T TGCGCAA T A TGAA - - AC T A TGGT T AAAGAA
CA TGT AAA T AAAGAGAA T T AAA T A T T AC T AC T AGCA T ACA T T T C - ACC TGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGT T C T T CAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T - - - - - - - - - - - - AGA T AAACGT T A - TGT TGAA T T AAA T C - - - T AGCAAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CGT C TGT CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CGCGGAAAA T T CGT ACACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA TGAC T AGAGAAGC TGAACA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGAGGAGGAA TGT A TGGT T TGCA - A T C T TGAACAGA T T T A T A T A TGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAC T A T T T C T T A T A T CGAA T A - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACAA T CA T T TGT AC T CGAGT CA T A - AGT T AA T CAA TGT T T - - AAGC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AAAA T TGA T AAC T T T AGT T ACACA T T T AAAA T AAA T A T A T T CACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T CACGGAAAGCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AAAA T TGA T AAC T T T AGT T ACACA T T T AAAA T AAA T A T A T T CACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T CACGGAAAGCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AAAA T TGA T AAC T T T AGT T ACACA T T T AAAA T AAA T A T A T T CACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T C T CACGGAAAGCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA TGACCAC T CCGGGACAGT T T T T AGA T AC T CAGT AAA T T A - CACACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T TGT T T T AA T ACC T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT C T AAGAAA T T T AACGGAAA T T T T AGGAAC T AAAAAGA TGT A T T T AAAAA T
- - - - - - - TGCGAAAAA T CCAGACA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - GACACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT AGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACCA T T T T A TGGTGCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AAAA T AA T A T T T T AAAAAGTGAA T T T CGA T A T CCCAAAAC T T AAGT C T - - - - AGGT CAAGAAC TGT T TGAAAC T T T AAA T AA T T A T T T T TGAAAA T
GA T A T AAGGT CAA T AAAA T AGGT T AAA - AAAACACACAAA T AG - - ACGT AAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGC T A T T T T ACAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AAAC T AAGGAA T CGAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T AAA T TGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - GCAAA T ACAAC T AAA T T T T A - AA T T T AAA T AAAA T - - - A T ACGAGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T AAAGACAAACACC TGAA T T T T C - A T C T TGAAAA T AC T T - - CCAC T AGT T A T ACGACAC T AAAGTGA TGAGT TGACAGTGC TGA T TGTGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AC T T CCGAAAGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_7057.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 14410bp; fragments: 369; full length: 0 (>=12969bp)
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 size: 14727bp; fragments: 369; full length: 0 (>=13254.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000

0
20

40
60

80
10

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

00
0

12
00

0
14

00
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_7057
 size: 7468bp; fragments: 304; full length: 36 (>=6721.2bp)
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