
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3256
- - - C T AAA 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 T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - AAAAAGC T AC T T - - - - - CC T C T A T TGGTGGAAAGCGT T T ACAGGAG - - - -
AACC 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 CACA T A - - - - - AACAAA T CAC TGAAAA T C T CGT - T CAGCGT CA T A T CAA T T T AAAA T TGAC
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T A T A - - - - - - - T T CGACCA T C T AGA T T C T T T T - - T CGT C T TGG - - - - T T C T T AAAA T C T - -
AGC T T CA T T T AAA T T TGAGAAAGA T A T T C T T T AGT ACGA TGAGA T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T A T T TGT T T AG - GT T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGAACC - A TGT T A T AA T T T T - - A T T A T AGGT T CA T T T T T AC - - - - - AC
AGC T T CA T T T AAA T T TGAGAAAGA T A T T C T T T AGT ACGA TGAGA T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T A T T TGT T T AG - GT T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T T - - - - - - - - - - - TGAGAAC - A T TGT AA T A T T C T T - TGT T T T TGGAA T CACA T T ACAGT T A T T
AGC T T CA T T T AAG - - - - - - - AAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGGGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGA T CGA T AAAAAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAAA T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 AGA T T T T T T - - - - - - - - C T T A T AC T CCCAAAC TGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T A T A T AA - - - - AGGAAAGTGT CG - - - - - - - - - - - - TGAC TGACA T CGT A T A T A T A 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 T A T A - - - - - - - TGAAAGC T AA T A T AAAA T T T T TGT C T T A T TGGA T C T T T T T CAAAACAAA T
- - - - - - AC T T CAGCCC T T AGAGGGAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGGGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGA T CGA T AAAAAA T T T T - - CGT T T T T CAAA T AAGT CCAAAA T AA - -
- - - - - - AA T T A T ACCAAAGT ACAGGAA T T T T T AAAA TG - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T CCGCC T T T T T CC T AC TGG - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T C TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CA T T AAAA T C T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGGT T A T T AGAAA T T T T T A T T AA T T T TGGGGCA T T T T CAAAAGT T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T T T T CA T T A T T T T TGAAAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - T AAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGAC T AA T AAAAAA T A T TGGT T CGT T A T CGGT T T C T A TGGGGT AGA T
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T A T A T A - - - - - A T CGGACAACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T A T A T A T AGA T AGA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T CCAGTGT - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA TGAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGACAA TGG - T
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAAGCCA T T AGA - - - - - - - - - CCGA T T T CGGGC T T CGT AAAAA T AA - -
AGC T T CA T T T AAA T T TGAGAAAGA T A T T C T T T AGT ACGA TGAGA T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T A T T TGT T T AG - GT T T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGGCCCCCCAC T CAGT T C T - - - - - - - - - - - AC T T T CCCAAAACAG - -
AAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T C T T TGT TGAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - 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 T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T CCA T CC - - - - GT T T T - - C T TGT T TGGAGCA T T T T CAAGGT A T - -
AGC T T CA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
AGC T TGAACCAAACCAA T AGAAGAAAC T T T T T AC T ACGC TGCAAA T CGAAA T T AAGCCAAA T T T T C T T AAAA T AAAAA T AA T CA T A T AACA T T T T CGT CA - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T C T T T T AAGAAACCC T T CGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T A T AA - - - - GA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAC T CAA T T T A T T C T A T AA TGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T T T AGT ACGA TGAGA T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T A T T TGT T T AG - GT T T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAC T A T T T AAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - A T A T T C T CAAAA TGA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T C T T T C T T T T T T C TGA T AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T CGTGAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AC T TGGAAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAACG - - - - - - - - - - - - - - - T AGGA T T T T A T T T TGT T TGACA T C T - -
AGC T T CA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T TGGT 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 T A T A T A - - - - - T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T T CA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T C T T A TGAAGA TGAAAAC T T T C T CAAA T T T AAA T AA - - - - - - AAGC T TGCAAACCACCAAAAAA T T T T T A T T AACGCCAAA T T T T C T T AAAA T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CA TGT T T CGT T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 C T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT C T T T T C T AACAA T CC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T T CC T AGCA T CA T A T T C T T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T A T A T A T A T AA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3256bp; fragments: 173; full length: 18 (>=2930.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3256 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_12199.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa_rc.fa

 size: 3567bp; fragments: 173; full length: 12 (>=3210.3bp)
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TE: rnd_5_family_12199
 size: 961bp; fragments: 157; full length: 53 (>=864.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800

40
60

80
10

0
12

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800

0
20

0
40

0
60

0
80

0

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 961 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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