
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1359
T C T CGCC T C T AA T CGT C T A T TGT AAAGAA T T A T T T T T AAACAGT A T CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T CGAA T TGT T T C T CGCA T AGTGT AGACGC TGT T T - - - - - - - - - - - - A T T AGAA T A T T T A T C TG - - - - - - T TGT T A T CACCGAGCGT CAAAAA - - AA
AC T T T T A T T T AGA T T - - AC T T T T AAAC TGAA T T T ACAGCACAGA T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGAAGAGT T T T T CGCA T AGTGT AGAGGC TGT T T T AGAA T - - - - - - AGT AAA T A T T T TGA T A T C T T CAAGGT C T AACC TGT A T T A T AA T T ACAAC T
- - T T C T C T TGGAA T AAC T C T CAGA T AA T AAGA TGT C T TGT AGCAGCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGAAGAGT T T C T CGCA T AGCGT AGACGC TGT T T AAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC
- - GGT T AGCGAAACGT CCAGTGT AAAAGT AAA TGT T T TGGTGT A T TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T A T A T AACA T A T A T AACGA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AGCC T C T AAACG - - - - - - - - AAAAA T AAA T T T T T T AA T CAAA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGAA T T A T T T C T CGCA T AGTGT AGAC T T TGT T - - - - - - - - - - - - - CGT T AAGCA T T T T T T TGC T T AAGT T T T T A T T T C TGCAAA T C TGT AA - - T A
- - - - - - - - - - - AACA - - GT T TGT AGA - - C - - - T T A T TGTGAA T A T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGGGT TGT T T C TGGCA T AGTGTGT ACGC TGT T T AAAAA T A T T T T AAA TGAGACC T TGACA TGT T T CAA TGT T T C T CGCAGTGTGT ACGCAA - - AA
- - - T T T T CAGAAA T A - - T T T CGCGAAACG - - - T T T C TGGAAA T AGT ACGA T AAA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACA T T T CC TGAAA TGA - - - - - - - - - - TGT T T CAAA T TGT T T C T CGCA T AGTGTGT ACGC TGA T T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T T TGGT AACA - - T A T C T TGAAA T T - - - T T T C T TGACA T C T C T TGAAAAA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T CC TGAAA TGA - - - - - - - - - - TGT T T CGAAAAGT T T T T CGCA T AGTGT AGACGC TGT T T AAAAA T TGT T CAGGCACGAA T T T T T C T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
AAA T T T CGCAAAACA - - T T T CGCAAAACA - - - T T T C TGAAAA T AGT ACGA T AAA T A T AAACCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T CC TGAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A
- - T T T CGT - GAAACA - - T T T CGCAAAACA - - - T T CC TGGAAA T AGT ACGA T AAA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T CC TGAAA TGA - - - - - - - - - - TGT T T CGAAGAGT T T C T CGCAGAGTGT AGA TGC TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T T AA T T T AAA T T C T A T T ACGT AACACAAGC - - - - - -
- - C T T CA T AAAAACA - - T T T CGCAAAACG - - - A T T C TGGAAA T AGT ACGA T AAA T AGAAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T T CCACGT T T CC TGAAA TGA - - - - - - - - - - CGT T T CGAAGAGT T T T T CGCA T AGTGT AGACGC TGT T T T A T AA - A T T T T AA T TGT AAAC T TGA T C T T A T T T - A T T T T T C T T ACGT T A T CGACGC - - - - A T
- - T T T CGT - GAAACA - - T T T CGCAAAACA - - - T T T C TGGAAA T AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC T T AA T T T AAA T T C T A T T A TGT AACA T AAGC - - - - - -
AC TGCCAGTGCGA T A T C T C T CGCAA T CC T CAC T TGCCGCAGACAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGAA T TGT T T C T CGCA T AGTGTGT ACGC TGT T T AAAAA T A T T T T AAAAGA TGGT T T T A T A T T T T T T T T T AGT T A T T ACA TGGT C T AAGT AAAAC T
A T T CCCC T C T ACACG - - TGGCCCAACGCA - - - CGT A T TGACGCAC TGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CGAAGAGT T T T T CGGA T AGTGT AGACGT TGT T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T T CGAAA TGT A TGA T CAGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGCAAAACA - - - T T T C TGGAAA T AGT ACGA T AAA T A T AAGCCC T TGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T T T CGCA T AGTGT AGACGC TGT T T AGA T A - A T T T T AGGT T T CAAGACGT CCA T T T T CAGA T C T A T T TGGGAAACAAGCGA - - - - - -
AC T T T C T TGT AGACGT C TGT T T T AAAAAGAAA T T C T CGAGAA T AGT T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T A T CCCCGAAACG - - T T T T ACGAAA T A - - - T T T C TGGAAA T AGTGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGAA T TGT T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCGGGA T T T T A T A T CCCGAA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_3_family_572.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: 1359bp; fragments: 6485; full length: 11 (>=1223.1bp)
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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 1359 bp
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TE: rnd_3_family_572.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: 1720bp; fragments: 5617; full length: 0 (>=1548bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500

0
50

0
10

00
15

00
20

00

TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 100 200 300 400 500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_3_family_572
 size: 573bp; fragments: 3521; full length: 413 (>=515.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 573 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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