
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3237
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T CCAGA T ACA T T C T - GA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T CC T A T AGA T TGTGT A TGA T AC T AAC - - - - - - - A - - -
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AAA TGT - - T AGA T TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGGACAAC T AA - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGACAGT CAC TGT C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T TGT C T AGT T T T - - - - GA T A T T T AGAGT CGA - - CAG
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T A T ACAAA - T T CGT C T AA T AGA T A T AAA - - - - - - - - - - C T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAAAA T AAAA T T A T - - - - -
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T CC T A T T T CGTGT AA T T A T T AA T A T T AGGT T T AAA T T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A - A T T T T A - T T T A T T T T T AA TGAA T T A TGT CCCA T A T AAAAAA T CA T T - AAA
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T CC T A T T T CGTGT AA T T A T T AA T A T T AGGT T T AAA T T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA
A T A T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T AAAAA T - - - - - - - T T A T T T T A T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCACC TGA TGGGCA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAGT ACAA T T CA - - AC T
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGAGAAAAA TGA T - - AAA
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T A T A TGT T - T C T T T T A T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - AAA T AAGACAAAAAA T T CC TGGAA T A T T AA T AGC T AA - - CGA
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T TGCGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGAAAGACA TG - T T T AGTGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGA T AAAAA T AGC T - AAA
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T ACAA T T AA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AAA T T T T - - - - T A T T A T T T A - - - - - - - - A T T T AGAACGT AAA T T T A T - - - - -
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T CC T A T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T AAA T T T T - - - C T A T T A T T T AGAAA T T T T - - - - AA T T T A T AAAA T T AC - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T AA - - - - - - - - A T AC T A T T T A T T CA T T A T C TGTGGTGT TGGT T AC T A T A - - - -
GT T T T T T T AA T AGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A - A T T T T - - - T CGT T C T TGAGGTGCACCGT TGAGT T AGAGT AGCCA T - - AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AAA TGT AC T T T A T A TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T TGCA T T T T TGT C T AAGA T A TGAGT AAA T A T - - AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T A - A TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT TGA TGT A T CA T T CAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGT C T AGT CAACA T TGT CAA T AC TGACA TGT A T - AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA - - - - - - A T TGGGGA T T CAGA TGACA - GT CAAGT TGCCGCA T T T A T T - TGT
ACCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGT T T A T T AGAGGA T T CCA T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T ACA TGGA - T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGT T A T T C T ACGAAGT TGT AGT A T T T AGAAAAC T AC T - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AAA T T T A T T T C T T T A T TGAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T C T A T T ACAA T T A T T AAC T A T T A T AA T AA T T AG - - - - -
T A T CGAC T AAAA T CGGA - - - - - - - - - - GC T A T T AAGA - - - - A T A T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGAAAGAGGAA - T T CGCCCA T T AGGT T T A T A - - - - - - - - - - AC T T CAA T AGGT CA T A T T AGAGCGGGACCGT ACAAA T ACAA T T A T - - - - -
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AACAGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGGT A TGCAGA TGACA T A TGAAGGCACC - - - - - - - - - - T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGAGAGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAA T T A T A T CAA T T C T - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T TGGAA T A T A TGAA - T C TGC T ACAA TGGTGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CAAA T T T AA T AA T T A T AAAAG
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGTGT AA T TGT T AA T T T TGAAGT T T AAC T T AA T A T AA T A T T T AGCAGAA TGT C - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA - - - - - - - - GAGT T A T T TGAGAAA - - - - - - - A T C T ACAAAAGA T A T T - GAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - T T T T T TGGA T AAA T AAA - T CCAAACGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - TGA T A T AACA T T T CA TG - - -
T T T CGT T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGAAAGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AGA T A T CC - - A TGT T AC T C T C T T A T T TGA T A T T A T T C TGA T A T T CAA - GTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - T T T T T TGGAGAGA TGAA - T CCGC - - CACAGGT A T AGACA T T T T T T A - - - - - - - GT AAGCC T T A T T CAAAA T C T T T T T T A T C T CGAAAAC T A T - - T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGT T AGAAGAA T T A TGT CA TGC T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCGGT T C T TGGACC T - - - - - - AAGAAAAAAC T T CA - A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T TGGA T A T AGG - - T T T TGT T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T T A T TGAA T AA T T A T - - - - AA T AAGTGAAA T T AA - AGGG
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGA T T T T T T T T AA - - T A T A - - AAGT T T CAAAAAGAGT C T T AA T AGA T A T AAAAACCA T - - AAC
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGA T T T T T T T T AA - - T A T A - - AAGT T T CAAAAAGAGT C T T AA T AGA T A T AAAAACCA T - - AAC
GT T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T A - - - - - - - - T A T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AAC TGAA - T T T A T AA T AAAGA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AA T TGACAGT T A - - - - - GGT T AGCAAAC T T AA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T T TGGT AAGTGT A - T C TGT CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGA T CCAACGGT CGT T TGT AGT ACGAAAAA T CGT - - - - -
GT T T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AAA T T AA - T A TGT CAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T A T A T AACCAA T C T - - - - AAA T AAAAAAGT T A T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGAAAA - T TGTGCCAAGT AAA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACGCCA T T CCGAAAC TGCCCAGGAAGAAAACAGCAC T - AACA
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T CC T A T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGT T AA T TGT A T T CCGAAAC T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T A - - CGA T T ACCCAC T AA T - - - - - - - AGA T A T AAAAACCA T - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGGTGA - A - - -
GT T T T T T T AA T AGT TGGGTGT AAC T ACC T T A T T A T AAGA T CC T A T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AAA T T T T - - - C T A T T A T T T AGAAA T T T T - - - - AA T T T A T AAAA T T AC - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T T T T T T TGGA T AGA TGAG - T T TGT TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T AGGT T T T T A T A T T ACCC T A T A T AGTGT T CACGGA T A T T T TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T TGGA T AGA T T A T T T A T AC T AAAAAAA T AAAAA - - - - - - - - - - CC T C T A T T AAA T CGT C T AA T T A T T T T A TGGT AAAGT AACA T T T AA - - T AG
C T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CAC T A T A - - - - - - T AAGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AAACA T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGT CGAAA T C TGA - A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T TGGA T AGA TGAA - T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA - - GT T A - - A T AAGT T CCAAAAA T CGC - - - - GAC T A T AACAA T TGG - C TGA
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 size: 3237bp; fragments: 48419; full length: 16 (>=2913.3bp)
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 size: 3543bp; fragments: 47261; full length: 10 (>=3188.7bp)
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TE: rnd_5_family_3538
 size: 3215bp; fragments: 55990; full length: 16 (>=2893.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000

50
00

10
00

0
15

00
0

20
00

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

Before TEtrimmer 3215 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

ORF1

ORF2

ORF3

ORF9

ORF8 ORF7 ORF6

ORF4

ORF5

RVT_1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

ORF1

ORF6

ORF2

ORF5

ORF4

ORF3

RVT_1

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000


