
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4633
- GGT T CGACAAGT T C T T T AGG - - - - - - CACAAC TGACA T T AA T AA - - - - - - - T T - - - - - - - - ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T T CACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGACA T AG - - - - - TGAGCAA - - - - A T T - - - AC T TG - - GAGA T T T CGAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - T CAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGCC T T T A - - - - CCGT TGT T T CAAA T A T T AAC - - - - - T CAA TGACGT AG - - -
T T CGCGCC T C T AAA T TGAA T CA T TGGTGA T A T C T AGT ACGAAGAA T AAAGC T T T AA T ACAAGACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGC T A TGGAGT - C T A T T TGGA TGAA T T A T - - - - - - - - A TGAA T A T AAAA T A T
T T T A T T T AAAAGT T ACA T T AA - - - - - - T T A T T CGAAAAAAAA T T A T AAAAC T T T AA T T CAA T ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT A T AAC T C - ACA T AAAAGTGA - - - - - - - - - - - AAGT A T T TGT T TG - GA T
T T T T T T C T AA T AC T T TGT AGA - - - - - - T T C T T ACGGAAAAAA T TGT AAAACC T T AA T T CAA T ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGACCACAGTG - C TGT T T AGGCAA - - T A T - - - - - - GAAAGAC T ACAAA - T A T
T T T T T TGGGACACC T TGT A T AA T T AA T CACC T T T AGGGAGAGCGGT A T CGC T T T AA T - CGA T ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACGCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT ACAACCA - C T CCGT AAGTGA - - - - - GAC - - - - AACGTGT ACAGAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT T A T AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T T T AAAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT ACAGT AC T - - - - T AAAA T AA - - - - - - - - - - - GT C T A T A TGCAGAA T C T
T T A T T T CACCCAC T CCGCACA T T CAGT T ACA T T T AA T AACAACAA T A - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGC T T C T ACCC - - CA T AGAGGCAAGTGGTGGCA T TGAA T A T T TGAGAGA - - -
GACC T T T C T T AAA T A T T T T C T - - - - - - TGCA TGCAGAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGACA T T A - - - - CCAGAGAAA T AA - - - - - - - - - - - - - GT AAA T A T AGAG - - -
T CAC T C TGTGT AGT T T A TGT A - - - - - - A T AAAAAGT T AACGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGA T ACCAAGT - CCGA T CAAGAAA T T T A TGAC - - - - - T T AAGT C T AAAG - - -
AGGA T TGAC T CGGT C T C T AGC - - - - - - GT AAAC TG - - - - CAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT C T TGGAC - T T AAGAAGA T A T A T T A TGAGT TG - - CCAAGT CCAAAA - - -
CAGT T C T AAGT ACAGCGTGT A - - - - - - T A T T T T T T A T AAAAA T AA - - - - A - - - - - - - - - - - - ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGCA T AA - - - - - C T CAAGAACGGA T T - - GAGT TG - - CGAA T AGCAGAA - - -
AGGT T CGT T T AA TGA T A T T T A - - - - - - TGCC TGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGC TGTGAG - - - C TGGAGGAA T A T - - - - - - - - - - - - - GT T A T T A T - - - - - - -
T TGA T TGAAAGAA T CC T T CAAAC T AGTGGCA T A TGGGAA T AAC T A T AAAAC T T T A T T T AAA T T CAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T AA T CAAA TGAAGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A T AC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGGT T AAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGA T T A TGAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGCC T A T AGT A - - - - - - AAGGAAAAC T A T A - - - - - GA T AAGT CA T ACA - T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T T T T C T T TGC T T T AAGTGCA T A T T AAAGT AAGCCACGG - T TGGAGCA T T AA T ACA T T AC
T TGGT T CGT CAAGTGTGT ACGA T T AGT T T T A T T T T AAC T AAA T T A - - - AA - T T T T AA T - - - - ACAAAGA T AA T CC T AC T ACGAA T AGA T AACCCA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11408.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4633bp; fragments: 20390; full length: 0 (>=4169.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4633 bp
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TE: rnd_5_family_11408.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: 4945bp; fragments: 19317; full length: 0 (>=4450.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

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_11408
 size: 874bp; fragments: 292; full length: 13 (>=786.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 874 bp
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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
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000 4500
0

100
200
300
400
500
600
700
800


