
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1207
T CACCGGAGGA T CGAGT A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - ACAAA T AA T CCCCAACGTGCAAGA T CAA T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAA T T T T TGT T C TGTGCA TGA TGT T A T TGT AAA TGGA
ACA T AGTGAAAGT AAA T T CAGT ACA TGT T AACGGAAAAGT T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - A T A T AAAACGACAAC TG - CCAAC TGT C T CAGGGT A - - - - - - - - - -
T CA T CGGAGGT T C - - - T A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGA T T TGT T AAGGGAC T AGGAAC T AGAGAGGC T TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGAAAAA T C TGGT CA T TGA T AA T CACGA T CC - - - - - - - - - -
T TGC T T T A T CA T T - ACCA T T A T AAA TGA T T AAACGCGAACGAAG - T AC T - A T AAGCAGT T TGGA T T T A T T AAGGGAC T AGGAAC T AGAGAGGT T TGT T T T - - - - - - - - - - ACAAA TGA T CCCCAAGGTGCAAGAC T T A T A TGACCGGAAGAAGAAGAAGAA - - - - T T A T AAAGT TGT T T T T ACAA T A TGA T CGAAAAA T A - - - - - - - - - -
ACA T AGTGAAAGT AAA T CCAGT ACA TGT T AACGGAAAAGT T AACC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - A T A T AAAACGACCAC TGAC T CAC TGT C T CAG - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T T T AGAAC T A T A T A T AA T C T C T A T ACAGAAAAGAGTGCAA - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACA TGAAA T A T T T T CC T CGCCA T T T T T AAC TGT AAACAAAA TG - -
T CACCGGAA - - - - - - - - A T CA T AAA T A TGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGA T T T A T T AAGAGAC T AGGAAC T AGAGAGGC T TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T CGGAGGA TG - - - T A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA T AAAGT T TGGA T T T A T T AAGGGAC T AGGAACAAGAGAGGC T TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAGAGT AACA TGC T T T T AAAGGTGGCCAA TGC - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T TGGAACAACC TGT A TGGT T T T T T T AAAAA T T - - - - - - - - - - -
T A T A T T AA TGAC T - - AGC TGACCAA T T T CGAGGAA TGAGGCGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGA T T T A T TGAGGAAC T AGGAAC T AGAGAGAC T TGA T T T - - - - - - - - - - ACAAA TGA T CCCCAACGTGCAAGA T TGA T A TGACCGGAAGAAGAAGAAG - - - - - - - - - - - AA TGAACC T T A T TGC TGT - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGA
C T A T T T T AACGC T A T T AGT AGT AAGT T T T T TG - - - - - - - - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAGA T A T T T C T T A T AC T A T T AAC T T TGAC T A - - - - - - - - - -
T CACCGGAGCA T C - - - T A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGA T T T A T T AAGAGAC T AGGAAC T A T CCC T AGC T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T T AA T AACA T T T T TGAAAAAAGT T AACAAA T AGT AA T T AGA
T CA T CGGAGGA T C - - - T A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGT T T T A T T AAGGGAC T A - - - - - - - GAGAGGC T TGT T T T - - - - - - - - - - ACAAA TGA T T CCCAACGTGCAAGA T TGA T A TGACCGGGAGAAGAAGAAGT AAAAAC T T T T AAGT AA T A T T T T T CC T T T C T AC T AAGA T T T AGT AAA TGGA
T AA T TGCAA TGT T T C T T A TGA TGT T T T C TGA TGAA TGA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGA T C - CCAACGTGCAAGA T TGA T A TGACCGGAAGAACAAGAAGAAA - - - T T A T T AAA T CA T A T T T C TGT T T A TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T CGGAGGA T C - - - T A T AA T AAA TGTGAAGAAA TGAGCGGAG - - - - - - AGA TGCAGT T TGGT T T T A T T AAGGGAC T A - - - - - - - GAGAGGC T TGT T T T - - - - - - - - - - ACAAA TGA T T CCCAACGTGCAAGA T TGA T A TGACCGGG - - - AG - - - - - - - AAAAAC T T T T AAGT AA T A T T T T T CC T T T C T AC T AAGA T T T AGT AAA TGGA
T T CACAGGAGA T T A T T T T TGGT ACA T T T CAGGAAAAGAACAAGAC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGA T CCCCAACGTGCAAGA T TGA T A TGA T CGGAAGAAGACGAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGA T CCCCAACGT ACAAGA T TGA T A TGAC TGGAAGAAGAAGAACA T - AAAGT CCGAAA T AAAAAGTGT T T T TGC TGT AA TGT TGT - - - - - - - - - -
GCAGTGGCGAAA T ACCCACAGGAC T T T T T TGGAGA TGAA T CCAGC - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - T T AAACAA T AGGT T T TGTGGCA T TGGT A T CA TGCA - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_8345.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1207bp; fragments: 424; full length: 11 (>=1086.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000 1200

40
60

80
10

0
12

0
14

0
16

0
18

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1207 bp
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TE: rnd_5_family_8345.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: 1524bp; fragments: 354; full length: 0 (>=1371.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_8345

 size: 546bp; fragments: 222; full length: 41 (>=491.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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