
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1141
CAA T T T T A T T T TGT T T T AACAAAA T T AGAGAAA T T AAAAAA T TGA T T T T T A - - - - - - - - - - A T AAAGGCC T A T T AAACA T T A T T T T AGAA T T C T AAACGAGT A T T C T TGA T T CGAAA TGGAAAAGA TGT T T TGC T AC T T T T AA TGAA T C T T T T T A T TGGCC
CAA T T T T A T T T TGT T T T AACAAAA T T AGAGAAA T T AAAAAA T TGA T T T T T A - - - - - - - - - - A T AAAGGCC T AC T AAACA T T A T T T T AGAA T T C T AAACGAGT A T T C T TGA T T CGAAA TGGAAAAGA TGT T T TGC T AC T T T T AA TGAA T C T T T T T A T TGGCC
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGGGCGA T T CAAGA - - - A T A T AGAC TGGACAGCA T A T - - - - - - - - - T CCACAAAAGA T A T T T AAA T T - - - - - - - - - AGTGAG - - - - - T TGT T A T A T
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAGTGCAGAA T CCCA T T CGC T CGT A T T T - - - - - - - - - - A T T CCGGAA
CAA T T T T A T T T TGT T T T AA T AAAA T T AGAGGAA T T AAAAAA T TGA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAGCA T T AA T A T AGT C TGT CCAACGAGT A T T C T TGA T T T AAAGTGACAGACACAAGT T - CCAC TGT C - A TGAA T T C T CC TGT CA T AC
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AACACC TGT T TGA T T T T CGT T TGGGC T T T T C T A TGCACA T T T T T T A T A T T AAGCAAAA TGT AAAAA T TGCCAC TGT CAACAA T T ACAC T T A T TGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGGCCGGT T AAGCA T T AA T A T AGT C TGT CCAACGAGT A T T C T TGA T C T AAAGTGACAGACACAA T C TGT CAA TGT C - A TGAA T T C T C T CGT TGGA T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGAAGA TGCACAA T C T A T T TGTGCC - ACGAAGCGTGC TGT TGCAC
AAA T T T T A T T T TGT T T T AACAAAA T T AGAGAAA T T AAAAAA T TGA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAAAA T ACA T A TG - - - - - - - - - - ACAAA - - - - - A T AA TGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAGCA T T AA T A T AGT C TGT CCAACGAGT A T T C T TGA T T T AAAGTGACAGACACAAGT T - CCAC T A T C - A TGAA T T C T C T CGT TGGA T
AAA T T T T A T T T TGT T T T AACAAAA T T AGAGAAA T T AAAAAA T TGA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAAAA T ACA T A TG - - - - - - - - - - ACAAA - - - - - A T AA TGAA T
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TE: rnd_5_family_3859.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1141bp; fragments: 54; full length: 0 (>=1026.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1141 bp
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TE: rnd_5_family_3859.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1605bp; fragments: 40; full length: 0 (>=1444.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3859

 size: 199bp; fragments: 57; full length: 22 (>=179.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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