
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1069
GAA T A T - - - GC TGCCGAAGT T T CCGGAA T ACAA T - - CA T A T - - - - - - - A T T T T AAAA T - CACCCGT T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T A T A - - - - - - - CC T T T - - - - T A - - - - - - - - AAA T AGAAAGCCA T TGT TGT T TGTGT AC T AAGT TG - - - - T
- - - - - - T T T AAGC TGT T T AA TGCCGA T T AAAAGT TGCA T A TGCAGAGAA T T T T AAA T T T T A T C T A - AAAGC T AAGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T AA T AAC T AAA TGT AA T T AAC T CGAAGAGT AAAA T A T AAAACAA TGGA T A T CGT AGT T T T ACAGT T - - - AA
AGAAGT - - - AC T C T CGAGAGT CGC TGT TGAGAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T A T - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T AACCC T TGA T T TGC T T T A T AAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCCA TGAA TGT T TGAA
AGAAGT - - - AC T C T CGAGAGT CGC TGT TGAGAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T A T - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T AACCC T TGA T T TGC T T T A T AAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCCA TGAA TGT T TGAA
AGACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGA T T T CACA TGCAAAA T A T T TGAAAA T T T AC T T T A T AAGC T AGGT A T CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T A T A - - - - - - T ACAA T C - - - T A - - - - - - - - GCA T T T AAAA T CAC TGA T T T T T CAGCGAC TGGT C T C TGAA
CGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T T T A - - - AGACA T A T T T - - - CAGAAAAGT TGAA T T CCAACC T C TGA T C T CC T TGGC TGCGACC T C T TGT T
- - - - - - - - - - - - C TGA T T AA T CACGA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - - CA T TGA T T C T - AGGGTGT AGA - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T AAC - - - - - - T C T CAA - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C - - - - T
CAAGCGC TGT CGAGGGT AAC T C T CGCGAGAAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T A T T AAGC T AGGTGT CCAA T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T CGAAAACGT CCGAG
AAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGAAGAAA T - - - - - - - AC T A T AAAGT T T AAGA T T T AC T T - - - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T ACG - - T AGA T A T T T T T T A T T TGAAGAA T T AAA T A T AGT AAC T T T T A T T CCA T AA T TGTGAGGT T TGAGT
AGAAGT - - - AC T C T CGA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACCCACC T T AAGA - - - - - - - ACC - - - - - - T AGAAGCG - - AGGCA T AGGACCA TGGA T AA T T - CGT T A TGGGT T T - - - - T
CAAA T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CC T T TGT T CC T AAAA T T T T A - -
GAA T A T - - - GC TGC TGAAGT T T CCGGAA T ACAGT - - CA T A T A T AAAA T AA T T T AAAA T T T A T C T A T T AGAGT A TGCAC T CAGT TGT AA T C T T T T TGT AGC - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGACGC T T T A T CCAAACAAAAAACAAAAAAAAA - - - - - - - - ACAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAA T T T TGA T CA T AAAA T TGTGA TGT AAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACCA T T TGCCC T AGGTGTGT T T T A T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGACA T T T AGGT TGCGAA T C T T TG - -
GT AAA T T T TGA T CA T AAAA T TGTGA TGT AAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACCA T T TGCCC T AGGTGTGT T T T A T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGACA T T T AGGT TGCGAA T C T T TG - -
AACCGC T T TGC T AC TGT AA T T T TGGAGT T ACGA T T T CA T ACAC T AAAAA T - - - - - - - - - CACC T A - - AAGC T AGGTGT CCAC T TGAGA T T T T C T CGCGAG - - - - - - - - - - GAGT T T T CC T C T CAAGTGGACACC T ACC T T AAAG - - - - - - T A T CA T T - - - T A - - - - - - - - AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11898.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1069bp; fragments: 286; full length: 55 (>=962.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000

0
50

10
0

15
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800 1000

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00

TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1069 bp
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TE: rnd_5_family_11898.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1379bp; fragments: 285; full length: 0 (>=1241.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_11898
 size: 1037bp; fragments: 303; full length: 56 (>=933.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1037 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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