
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1536
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T T T CA T C T TGC TGA T AAAC - - - - - - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAACC TGT T CAGT C T T T AGA T C T TGGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T AA T AGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AC T AGAGA TGAGCAGA - - AAA T CGCAGCGA T TGT AAA T TGT AAA T TGGCAA T CGCAAGC T A T CCC T T - - - - - T - - - - - - - - - - GGCAACC TGT ACAC T C T A T AGA T C T TGA T CGAC T ACGCGA T T T T CGA T CCCACCGGCA T CCCGGA T T CC TGC T A T A T T A T T T T T CAAAGA T T T T AGAA T T
GAAGGAGT C T T T TGAAGGGT C T T A TGT TGT A T T C T T AGA T AAGGCGAACAGC T T T TGCAAC TGA T T T T CAAGTGGT T AAGT CAAAAAC T T CC T T AA T C T T - - - - - - - - - - GAGGAAGAA T ACA T T C T A T AGA T C T TGA TGGACC T CGAGGC T T T T T AC T AGT AAAACAAA T T TGT C T CCGACAAAAA TGC T T T T CAGGAAGT A T A T A T C T
GAAGGAGT C T T T TGAAGGGT C T T A TGT TGT A T T C T T AGGT AAGGCGAACAGC T T T TGCAAC TGA T T T T CAAGTGGT T AAGT CAAAAAC T T CC T T AA T C T T - - - - - - - - - - GAGGAAGAA T ACA T T C T A T AGA T C T TGA TGGACC T CGAAGC T T T T T AC T AGT AAAACAAA T T TGT C T CCGACAAAAA TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGGAGT C T T T TGAAGGGT C T T A TGT TGT A T T C T T AGA T AAGGCGAACAGC T T T T ACAAC TGA T T T T CAAGTGGT T AAGT CAAAAAC T T CC T T AA T C T T - - - - - - - - - - GAGGAAGAA T ACA T T C T A T AGA T C T TGA TGGACC T CGAGGC T T T T T AC T AGT AAAACAAA T T TGT C T CCGACAAAAA TGC T T T T CAGGAAGT A T A T A T C T
GAAGGAGT C T T T TGAAGGGT C T T A TGT TGT A T T C T T AGA T AAGGCGAACAGC T T T T CCAAC TGA T T T T CAAGTGGT T AAGT CAAAAAC T T CC T T AA T C T T - - - - - - - - - - GAGGAAGAA T ACA T T C T A T AGA T C T TGA TGGACC T CGAGGC T T T T T AC T AGT AAAACAAA T T TGT C T CCGACAAAAA TGC T T T CCGACAAAAA TGC T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACC T T ACGA T CGAAAAAA - - AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAC TGT ACAC T C T A T AGA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CAAGCCAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T AGTGTGAGAAAA T AAAGCAAAACGC T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - A TGTGGGACCACGGT A T AC T T T AA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T AAGT T AAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T AGTGTGAGAAAA T AAAGCAAAACGC T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - A TGTGGGACCACGGT A T AC T T T AA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T AAGT T AAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T T T T AA T CAACAAAA - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAACC T A T ACAC T C T A T AGA T C T TGC TGCCCC T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGAA T T AAAA T A T T
CACAAGGGCAA T TGACAAGTGC T T T A TGCCA T T CA T AGA T CCA - - GA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGGAAAACAAAGACC
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TE: rnd_5_family_1395.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: 1536bp; fragments: 220; full length: 0 (>=1382.4bp)
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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 1536 bp
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TE: rnd_5_family_1395.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: 1878bp; fragments: 179; full length: 0 (>=1690.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1395

 size: 707bp; fragments: 292; full length: 2 (>=636.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500 600 700

50
10

0
15

0
20

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500 600 700

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0
70

0

TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 707 bp



0 200 400 600 800 1000 1200 1400

ORF1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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