
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9973
T T C T - - - - - TGGGC T A T AGT A T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA T T T ACACCAGGAAACA TGT T T T T A T A T CGT AA T AAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - AC TGT CC T TGT C T AA T A T T T T T T T AA T T A T AAA T AAA T T T A TGGGGT AAAA T T T C T CCCAA T AA T T A T T T T T TGA T T AA T T A T AAAAGC TGCCGT T TGCA
C T A T - - - - - TGGCC T AAAA TGCGT CACCAAA T T T TGAAA T A TGT ACGT T C T TGT AA T T T ACACAAGT AAA T A T AAA T T T T T A TGGT AAAAGAA T AAA T TG - - - - - - - - - - T T A T T T T T TGT T T A T T A T A T T T TGT A T T AC T T ACAAAA T TGCAGGGT AA T A T C T C T - - - - - - - - T T A T T T T T AGT T CAGT T A T CA - - - - - - - - - - - - - - A
C T A T - - - - - TGGCC T AAAA TGCGT CACCAAA T T T TGAAA T A TGT ACGT T C T TGT AA T T T ACACAAGT AAA T A T AAA T T T T T A TGGT AAAAGAA T AAA T TG - - - - - - - - - - AC TGT CC T TGT C T AA T A T T T T T T T AA T T A T AAA T AAA T T T A TGGGGT AAAA T T T C T CCCAA T AA T T A T T T T T TGA T T AA T T A T AAAAGC TGCCGT T TGCA
C T A T - - - - - AGGT C T T AA T T A TGAAAGC TGT T T T A T C T A T A TGGA TGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT CC T TGT C T AA T A T T T T T T T AA T T A T AAA T AAA T T T A TGGGGT AAAA T T T C T CCCAA T AA T T A T T T T T TGA T T AA T T A T AAAAGC TGCCGT T TGCA
C T A T - - - - - TGGCC T AAAA TGCGT CACCAAA T T T TGAAA T A TGT ACGT T C T TGT AA T T T ACACAAGT AAA T A T AAA T T T T T A TGGT AAAAGAA T AAA T TG - - - - - - - - - - AC TGT CC T TGT C T AA T A T T T T T T T AA T T A T AAA T AAA T T T A TGGGGT AAAA T T T C T CCCAA T AA T T A T T T T T TGA T T AA T T A T AAAAGC TGCCGT T TGCA
GT AA TGA T A T AGT T CGCAA T CGA T AGCCC TGTGAAGT AC TGTGT AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T C T AGGAGAGTGCACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A TGA T ACA T CC T AAA T T C T ACAACCAAAGA T TGT AAAA TGT AAAA TGT AACA TGT T A T T T AAGT T AA TGT AAAC T - - - - - - - T AAAAGAA T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AAAAAC T A T T CGT TG - - - - - - - - - - - AAGC TGT CAAGCGGC
C T C T AAA T A - - - - T T AAA T TGTGCA T C TGA T T C T T A T AAAA T A T ACAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - TGAAA T AG - ACGCA T CAAACAAAAAAA TGGCGT A TGGT - CA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T TGA TGT T AA T T AGGT AA TGAA T C T CAA T AACGAAGCGTGA T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T AAAAA T T T T T T TGT T AAACGAA T AAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9973bp; fragments: 1262; full length: 0 (>=8975.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9973 bp
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 size: 10402bp; fragments: 1259; full length: 0 (>=9361.8bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000

0
10

0
20

0
30

0
40

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_2974
 size: 1768bp; fragments: 657; full length: 46 (>=1591.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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