
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13536
GAC T A T T A T T T AA T T AA T CAA T AA T C TGT AAA T AAACA TGT T T A T A T TGC T TGT AAA TGA T AAAA TGGA T CACA T A T T AGT AGT T A T AC T AA T ACGGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGGT T T T CACCCC T A T ACAAGT T AAA T T T A T CA T AAGAA T T A T T AAA
A T T T T T T A T T T AA T T AA T AA T T AAA T T A T A T ACGT A T A T A T T T AC - T T ACC T T T ACA T AA T AAAAAGAAA T CCAAA T T AGT AGT T A T ACGAA T ACGGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAGT CA T AA T AGTGT A T T AGA T TGT AAGT A T AA T C T TGAAC - - - - - -
AA T T TGT A T T T AAGT AGT C T A T CA T T T T T CA T A T CGCA T AA T T CGA T T CA T T T T T CA T AA T AA T ACGAAACGCAAA T AAGT AGT T A T AC T AA T ACGGGAC - - - - - - - - - - C T T TGTGAA T A T A TGGAA T TGT A T T AAAACGA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T T T T A T T T AA T T AAACAA T TGA T T T T CGA T T T A T A TGT T CC T T AC T T T T T T T CA T AA T CA - T CAAAA TGGAAA T T AGT AGT T A T AC T AA T ACGGGAC - - - - - - - - - - C T T TGTGAA T A T A TGGAA T TGT A T T AAAACGA TGT T T C T T T T AGC TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - T T CA T T T T C T TGA T CAA T AAC T TGTGT A T CCGCA T A T T CCCACC T A - - - - - - - - - GGAA - AAAAGACACGAA T T AGT AGT T A T AC T AA T ACGGGAC - - - - - - - - - - C T T TGTGAA T A T A TGGAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T T AAACA T T T T AA - - - CCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGAA T A T A TGGAGT TGT A T T AAAACGA TGT T T T TGT TGAC TGACGT T AAAA T T T CAGAAAAA T A TGT CA T AAAACA T A T AA T T T AGA T TGT T T AA
AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T AAACA T A T T T A T T T T CA T T T A T T T T T CA T A - - - - AA T AAGA T A - - - - - - T A T T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T C T T T AAAGGCAA T ACGAA T AGAAAA T C T AACC T T ACA T T T T T AA
AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T AAACA T A T T T A T T T T CA T T T A T T T T T CA T A - - - - AA T AAGA T A - - - - - - T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGAA T A T A TGGAGT TGT A T T AAAACGA TGT T T T TGT TGAC TGACGT T AAAA T T T CAGAAAAA T A TGT CA T AAAACA T A T AA T T T AGA T TGT T T AA
AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T AAACA T A T T T A T T T T CA T T T A T T T T T CA T A - - - - AA T AAGA T A - - - - - - T A T T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGAA T A T A TGGAGT TGT A T T AAAACGA TGT T T T TGT TGAC TGACGT T AAAA T T T CAGAAAAA T A TGT CA T AAAACA T A T AA T T T AGA T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGAA T A T A TGGAGT TGT A T T AAAACGA TGT T T T TGT TGAC TGACGT T AAAA T T T CAGAAAAA T A TGT CA T AAAACA T A T AA T T T AGA T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_2317.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 13536bp; fragments: 861; full length: 0 (>=12182.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13536 bp
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TE: rnd_4_family_2317.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 13834bp; fragments: 668; full length: 0 (>=12450.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_2317

 size: 5948bp; fragments: 1961; full length: 37 (>=5353.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

60
0

70
0

80
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

Before TEtrimmer 5948 bp



0 2000 4000 6000 8000 10000 12000

ORF1

ORF40

ORF39

ORF38

ORF2

ORF3

ORF37

ORF4

ORF36

ORF5

ORF6

ORF35

ORF7

ORF8

ORF34

ORF9

ORF33 ORF32

ORF10

ORF31

ORF11

ORF12

ORF13

ORF30 ORF14

ORF15

ORF29

ORF16

ORF28

ORF17

ORF27

ORF26

ORF18

ORF25 ORF20

ORF24

ORF23

ORF22

ORF19

ORF21

Chromo rve Pox_A32Phospholip_A2_4 DJR

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 1000 2000 3000 4000 5000

ORF17

ORF16

ORF1

ORF15

ORF2

ORF3

ORF14

ORF4 ORF13

ORF5

ORF6

ORF7

ORF12

ORF8

ORF9

ORF10

ORF11

Chromo rve Pox_A32 Phospholip_A2_4

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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