
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4846
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T TGCGT T T T C T A - - - - - CA T T AGT CCA T T T T CGA TGTGT T T TGA - T C
AAGT AA T A TGAA T AAA T A T AAC T TGAGAA - - A T T CAGGC T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T - - - - - - C T A T C T AA T C - T C T AC T T A T T - - - - - T TGT C T A T T CA T CGT AGCCA T T T T T CAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - CC T CAA TGC T - - - - - T AAGA TGTGAAA TGT CAC T A T AAA T T AA - CG
- - - - - - - - - - AA T AA T TGT AA T T T TGA - - - - - - T T AGAC T T AGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T - - C T A T C T ACAA - CC TGA T T T T T - - - - - T CAC T T A T T T A T T T ACACCC TGT A TG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAGCAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T - - C T A T C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T TGGT TGA T T T TGT T T T A TGT AAA T CC
AAACGA T T TGT C TGTGT AAAA T T C T A T AA T T A TGAACAC T T TGT T A T T T A T T T T T AA TGGGGC T AGGGC TGT T C T T TGT CCAAC TGGCGT AAGT AGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T C TGC T T T T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T AA T CC T A T C T T T AA - T T CGA T T T T T AA T T T T T A T CAAA T T T T T A T AA T T T T AAC T AA T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T AA T C T AA T C T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T ACCC T TGGT AC T T C - - - - - - - - T T AGACC - GGC T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T - - - - - - C T A T C T AAAG - CC TGGT T T T CCA - - - - - - CCGAA T T T CGGGCGT T T T C TGTGAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T AA T CCAA T C T ACCC T T C T ACCC T T T AAA T T T AA T T AGA T C T ACCCCGC T CCA TGC T T A - T T
AAA T AA T T CGTGTGT ACGCGAC T T AA T A T TGA T T T AGA T T T AGT T A T A T A T T C T T AA TGGGGC T AGGGC T T T T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAGT AACGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGC TGAC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGCAGTGGAACAGGCCGA T AGCCACC T - AAAAAA T C T AA T C T AA T C T AAAAC T T CGT A T T T AAAA T T T ACA T T T AA T A T CACCA T T C T A T AAGAGT T T
AAA T AA - - - - AGTGT AACAAAC T AAAA TGACAAA TGGGA T T AGT T A - - TGT T T T CAA TGGGGC TGGGGT TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAGT AACGGA - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T - - C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AA T T TGT A T AGC T AAAA T CCGT AAAACA T T T CGAC T - AGT T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AACCACC T CGAAGAA T C TGT - - C T A T C T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT T AAAGGGACCA T CGT ACGA T AA - C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC TGGAAGAA T C T AA T C T AA T C T AGTG - - - T AA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA TGGCGC T AGGGC TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAGT AACGGA - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGTGGCCACC T CGAAGAA T C T A T - - C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T ACCCGGT A T AGCC T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T TGGGGC T AGGGC TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAGT AACGGA - - - - - - - - - - GT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T - - C T A T C T AGGC - T AGAGT C T T T AAACA TGGT T TGAACGGAA T CA T T T A T AAA T A T T AA
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TE: rnd_4_family_4550.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: 4846bp; fragments: 12240; full length: 0 (>=4361.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4846 bp
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TE: rnd_4_family_4550.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: 5535bp; fragments: 12116; full length: 0 (>=4981.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_4550

 size: 701bp; fragments: 686; full length: 189 (>=630.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600 700

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 701 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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