
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5712
T - A T T T AGT AAAAA TGAACC T A T AA - - - - - TGT A - - - - - - - - - - - - AAAA T AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAGT AAAGT T T A TGA - - - - - GA T CGGT CC TGA T T - ACACAA T AAAAC T AC T
T - GAGCACCGA T CGT AGA T C T ACCC T T T - - T AA T CCCCCAAAGC T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T AAGAAAA T AGAGT T CGGT C TGT A T T A T T CAA TGAAAC T CA T T
T T A T A T A T AA T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AA T A T A T AA T A T A T A - A T A T A T A - A T A T A T A - - - A T A T A T A T A T AA T A T A T AA T AA T AAAA T A T AA T A T A T AA T AA T A T A T AA T A T A T AA T
C - GT T - - - - - AACACAGGT C TGCGCGT T CCCA T T CC - - - - - A T TGGC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAGA T A T A T A T A T A T A T AAAGCACAA T C T TGG - - - GC T CAC T CAGAA T A - -
T - A T A - - - - - - - - - - AGA T T C T TGCC T TGC T A T T CCCGA T AA T AA T T T AA T AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAAAA T A - -
CCAC TGGGAAAAAACAAA TGTGCAAAAG - - - - - - - - - - - - - A T T AAGGGA T AA T A T T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGT CGTGAC TGGT AAAGTGCAGT CAAGGT A TGGCCAA T AAAAC T C T T
T CGT T CGGC T TGGGT AACCC T T C TGGCAGCCAC T CCC T ACAACCA TGGGGGGA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T AAA T AACCGC T T A T AC T AGCCCAAAAAC T ACGT T
ACA T AGGGCGT AAAGGCACA T T C TGT T T - - - A T T C T T T ACGA T TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGAGAAGAGAGA T T T A T T A - - - - - - AACCGC T T A T AC T AGCCCAAAAAC T ACGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGC T T T - - - - - T T C T T ACAA T T AGT TGT T AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - A T ACGCCAAA T A T ACA T T T C T AAGT TGC T A T T CCC T ACAA T A T AC T A T T AACAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T C TGT ACAGAA T AAAAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGT CCA T T
T - A T ACGCCAAA T A T AAA T T T C T AAGT TGC T A T T CCC T ACAA T T AAACAA T AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T T T - - - - - GTGCGGT T T T C T T T - GGACAA T A - - - - - - - -
- - GT T TGT CAAAAAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T C T T AAAA T - - - - - GTGCAGT CAAAA T T AGGC T AA T AAAAC T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAAA T T A T A T - - - - - GAGCGA T C - - - AA T - GT A T AAAA T T AAC T CA
A - AAAAAACAAAAAAAAA T C T CAAAGTG - - - - - - - - - - - - - GT A T CC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAGC T T A T TG - - - - - - CA T AAGC T T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGCACAACCGAAAGC T A TGTGC TGTGA - - - - - - - - - - - - - CC T AGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_12293.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: 5712bp; fragments: 173; full length: 13 (>=5140.8bp)
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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 5712 bp
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TE: rnd_5_family_12293.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: 6088bp; fragments: 173; full length: 7 (>=5479.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
20

40
60

80
10

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00

TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_12293

 size: 1306bp; fragments: 163; full length: 45 (>=1175.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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