
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3347
T AAGT T AAA T CGGGGAGA T AAAGT A T T TGC T T T AA T AA T T C T ACGAACAA T A T T TGAA T AA T TGCAAAA T T A T T T AA T A T A T AAA T CC T T T T T ACA T T AA - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAAACA T ACAA T A T T T T AAAAAAA T A T AAAA T CGGA - - - - - - AAGG - - - T AGT T CC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAA T AAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T
AAAGC T AAA - - - - - - - - - TGAAA T T - - - AAA T CAA T A T T AGT A - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAA TGCACACGGAGA - - - - - - AAA - - - - - A TGT T T T T
T CCGT T AAAACAGGGAAA T AAAA T T T T T A T T T C T CCAGCCACGCGA T CAA T A T T TGAA T AA T TGCAAAA T T A T T T AA T A T A T AAA T CC T T T T T ACA T T AA - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAC T AA T AA TGA T AAAAA T A T AAAA T T AAA TGC - - - - - A TGAA T TGT T C T
T CCGT T AAA T CAGGGAAA T AAAA T T T T T A T T T C T CCAGCCACGCGA T CAA T A T T TGAA T AA T TGCAAAA T T A T T T AA T A T A T AAA T CC T T T T T ACA T T AA - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAC T AA T AA TGA T AAAAA T A T AAAA T T AAA TGC - - - - - A TGAA T TGT T C T
T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T C T C T C T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT AAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAA T A - T T T CAA T AAAAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T T T
AAA - - - - - - T CAGGA - - - T AAAA T C - - - GCA T T A T T AA T AA T - - - - - - - - T A T T TGAA T AA T TGCAAAA T T A T T T AA T A T A T AAA T CC T T T T T ACA T T AA - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T T T
AGCGT T AAA - - - - - - - - T T T AAAC - - CCA T T T T AA T T C T AA T C T T A T - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGTGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AA - - - - - - - - - - T ACAAAAGA T AGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGGGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - T AAAA T A T AAAAGAAACAC TGT - - - - T AAAAGT A T T T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T A TGAAA T T CAAGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T T T T T T T
T A T - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T T CGAGT T AAA T T T T A T T T A - - CAA T A T A TGAA T AA T TGT AACA T T A T T T AA T AAA T A T ACCGTGTGAAAAA T AA - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGTGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AC - - - - - - T T CAGCAAAAAAGT AA T T T AA T A T AC T AAA T AC T CAAGC T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT AAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAA T A - T T T CAA T AAAAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A - - - - - - - - - - - T T T CAAAAA TGT A T AA T T T A - - - - - - - - - - - T CGT AA T T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A - - - - - - - - - - - T T T CAAAAA TGT A T AA T T T A - - - - - - - - - - - T CGT AA T T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AGA T A TGAA - - - - T CAA T CAGT A TGT AA TGTGA T - T AC T AAAACCGGA T T T T T T T
T A T T T TGT A - - - - - - AAA T AAAAC T T T AA T T T T A T T AA T T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAAAAA TGCAGGAAAGT ACA T AA T TGTGT AAAA T A T AACCGAA TGTGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA TGGTGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T A T A T AAA T AAA T AACA T T AGT ACAA T AAACAC T T AA T T T T A - - CAC T AAAA - - - - A T CC T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGT TGAA T AGAGT A TGT T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A - - - - - - - - - - AA T AAA T AAA T AAA T AAA T A T AA T AAAAAGT CACGTGAC T
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TE: rnd_4_family_2716.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3347bp; fragments: 429; full length: 0 (>=3012.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3347 bp
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TE: rnd_4_family_2716.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 4169bp; fragments: 393; full length: 0 (>=3752.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_2716
 size: 3768bp; fragments: 447; full length: 0 (>=3391.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

50
10

0
15

0
20

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00
30

00
35

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 3768 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

ORF2

ORF4 ORF3

ORF1

RVT_1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

ORF1

ORF2

ORF21

ORF3

ORF20

ORF4

ORF5

ORF19

ORF6

ORF18

ORF7

ORF17

ORF8

ORF16

ORF9

ORF15

ORF11

ORF14

ORF13

ORF10

ORF12

RVT_1

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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