
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9612
GC TGT T T T T AACGT T CCGAA - - - - - - - ACAAC TGGT AGCGA TGC T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCCACC T CCG - - - - - - - - - - - - GT A T C T CC TGT - - T AAGA T T CGC T AAAAAGGAA T T T TGT CC TGGC T AACGT AA T T T T T
CGACGT TGACAGA T T T CGAAACAGAC T T CGGT TGGT AGCAA T ACCCCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCGGGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGT - - - - T T CGT T AAGCAACGT T AAAAACAGCGT TGT CA - - - - GGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CC T ACGGGGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCCACC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCCACC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - AAACAGGACGAA T ACCGCCACC T CGA - - - - T T T T
- - - T T C T AA TGCACGT - - - - - - - - - - T CAGCC TGGGACCAAAAC T CACGGGAACCACAC T T CCAA T CCGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACAAA T ACCGCCACC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAACC T CGGAAGCA T T CGGGT CA - ACGG
- - - - - - - - - CGAAC T T - - - - - - - - - - T CCGTGT AGGACCGAGGT T TGGGT - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACGAA T ACCGCCACC T CGGT A T T AGGACAGTGTGT T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAGT T T T AGTGT CGT C T A TGT CA - GC TG
GAGT TGT A T CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AAGA T CCGT T CGACAGCGT TGT TGGCAGCA T T TGGG - - A T T T CA
AAA TGT C T A TGCA T T T CCAAACAGAA T T CGGT T T ACAGCAAC T T T CGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACAAA T ACCGCCACC T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACACAAC T CCGAC T T ACGT CGCGT - - - - CGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGGGACCACAC T T CCAA T CCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACAAA T ACCGCCACC T CGT T T T TGGGAGAACACGT T T CC T - - - ACAAGA - - - - - T AAACCCGAC T CAGACCGA T C T CCAA T T CGT CGT T
T T A T CGA T A T AAACGC - - - - ACAGAA T C TGAGT CGGA T CCCGAC TGAGT CGGGC TGCA T T CCCAA - ACGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACAAA T ACCGCCACC T CGGT A T T AGGACAGTGTGT T T CCCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T TGGT T CA T T T C T T ACGT CA TGC T T
ACA T T T T AAAGT A T T T - - A T A T - - - - T ACAA T T T AAAACAA T AACGAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCCACC T CGT CA T T AGGACAGTGTGT T T CCCGT - A T AAGGT T C T T T A T ACAGAGT T T A TGGT T C T CCCGT CG - - AC T T T T
CAA T C TGGCAACA T CGTGAA - C TGAAC T CGT T T CAAGGA T AGA T AAGACGGGACCACAC T T CCAA T ACGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - T AGAGT T CAGT T AA T A T T TGGG - - - - T AC T
T T AGCCGCGCACA T TG - - - - - - - - - - T T CAA T T AGAAACAAA T C TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGGACAAA T ACCGCCACC T CGT T A T T AGGACAGTGTGT T T CCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA TGGGGCC T CGC T T CGAAACAGAACCCGA T T AGAAG - GAA T C T CGGCGGGACCACAC T T CCAA T ACGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T ACGGGGT A T T TG - - - - - - - - - - T ACCCCGT AGGACGAA T ACCGCCACC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T A T AAAA T T TGT AAAACAAAA TGT AAAGT T A T C T TGCAA - - - - AA T T
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TE: rnd_5_family_8772.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 9612bp; fragments: 90607; full length: 4 (>=8650.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9612 bp
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TE: rnd_5_family_8772.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 9922bp; fragments: 88645; full length: 4 (>=8929.8bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_8772

 size: 482bp; fragments: 729; full length: 9 (>=433.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 482 bp



0 2000 4000 6000 8000

ORF1 ORF17

ORF16

ORF15

ORF2

ORF3 ORF4 ORF14 ORF13

ORF5

ORF6 ORF12 ORF7 ORF8

ORF9

ORF10 ORF11

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400

ORF1

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000 9000
0

482


