
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4979
AGCA T AGAA - - - CAA T T CGCA T AACGTG - - - - AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAGTGT T T AG - - AAACGAAAAA T AAAA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGC
AGT T A T TGA - - - AA T T T CAA T T CAGGT AAA T T AAAAGA TGGGACGAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T CC T AAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAAGAAAGGT T AGGT T AGGT T A T TG - - - - - - - - - T T AGGT
GGC TGT AAA TGGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAGT AAGT AGTG - T AGGAGGCAACCGGT C T AGTGAGACC TGACAAAAA T T CAAAA T ACGT TGA TGA T - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T CC T AAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAAGAAAGGT T AGGT T AGGT T A T TG - - - - - - - - - T T AGGT
- - - - - - - - - - - - T C T T CCAA T A T AGGAA - - - - - - - - - - TGGAGCGCCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGT T AGGT T AGGT T A T TG - - - - - - - - - T T AGGT
AGCCGTGGAGAGCAACCGGT C T AAGGTGAA T AAAAA T A TGGAGCGA T AGGAGGCAACCGGT C T AGTGAGACC TGACAAAAA T T CAAAA T ACGT TGA TGA T - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T T CACAGCCCCAGT - A T CAGT T A T T AAA T T
AGCCGTGGAGAGCAACCGGT C T AAGGTGAA T AAAAA T A TGGAGCGA T AGGAGGCAACCGGT C T AGTGAGACC TGACAAAAA T T CAAAA T ACGT TGA TGA T - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAA T - - - - - - GGACCACACA TGGT C TGCAA TGCCA - - - A TGA T T T T T T T T A TG
C T T TGT T AAGAGT T C T T AGC T T T AAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAAAGGA T A T T T AGT T - - - - - - - - - A T T A T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGC T CC TGC T ACA T T T AA T A - - - - - AGAA T C
AGCCGTGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAACCGGT C T AGTGAGACC TGACAAAAA T T CAAAA T ACGT TGA TGA T - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGC T T T T AAGT A T A - - - A T T A T T T T T C TGA T T
AGT T AAGT TGAGT CAC T T AGT T AAAA T A TGT TGAAGT A - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCC - - - - CAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAGT AAGT AAGT AAGT AAGT AAGT AAG - - - - - - - - - - - - T AAGT A
AGCCGTGGAGAGCAACCGGT C T AAGGTGAA T AAAAA T A TGGAGCGA T AGGAGGCAACCGGT C T AGTGAGACC TGACAAAAA T T CAAAA T ACGT TGA TGA T - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCG - T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAAAAAAGA T AGT C T T AAGCAAGC T T T A T AAA T T C T T TGA T T A T C - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGT CGGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAAAAGGT AA T AGAA T AACAAAGT TGT TGAA T AGGTGC T - - - - - - - - - - - - T CCA T A
A T T AA T T CAAAGT C T C T CA T T T T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T - - - - - AAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAAAGGTGGTGTGGAA - - - - - - - - - A T T T T C T TGT T T AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T T T A T AAC
- - - - - - - - - - - - AAC T T T A T T T T AGT AA TGAAGT AA T A - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCACAC T CCGGC TGT AAA TGGCGT T T CCCA T C T T AAAAAAAAAGCAAGT AAGCAAGCAAGCAAGT AA T T AAGT ACGT ACG - - - - - - - - - - - - T AAGT A
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 size: 4979bp; fragments: 161; full length: 5 (>=4481.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4979 bp
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 size: 5297bp; fragments: 158; full length: 5 (>=4767.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

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)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 200 400 600 800 1000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_4605
 size: 1043bp; fragments: 111; full length: 43 (>=938.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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