
Start crop Point End crop Point

MSA length = 777
C T AAAA T CGAAA T A - - - - - T AGT TGC TGGCAACACA T T A T AGT A T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC T T A T CAGTGCC T T - - - - - - - - - - - - - T T T AC T T A T AAAAAAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T AC TGT AAAA - - - - - T T T CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT A T AA T AGAAAACC T T T A T A TGCAGGAAGAG
TGT AAACAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - GAGAACAAA TGACAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T AC TGT AAAAC T T A T T T T CCGGGC TGAAA T CAAGT AGT AAAGGAC T - - GT T T CACGA T ACAGAA TGAAA T AAAAAA - - - - - - - - - - - A T A T T ACA
ACA T AGTGCAAA T AAAAAA T AA T T TGCAACAAAC T A T AGAAA - - - - - T AGA T A T T T AC T T A T A TGT CCGAAA T AAC T T T T ACA T A T AAGTGAGA TGT T T A - - - - - - - - - - C T T A T T AC TGT AAAAC T T A T T T T CCGGAC TGAAA T CAAGT AGT AA TGGTGT - - GT T T T ACGA T ACAGT A TGAAA T AAA T AGA T T T T T T AAA TGGAAACCC
T TGT ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T T T T T AGCAGCGT C T ACAA T AGGAAAGAA T A T T T T C T AAA T CCAC
TGA T T CCAAAAA T AG - AGA T T C T A TGT CACGGAA T A T T TGGACACC - TGT A T A T T T AA T T A T AAGT T CGAGA T AAC T T T T ACA T A TGAGTGAGA TGT T T A - - - - - - - - - - C T T ACCAC - - - AAAAC T T A T T T T CCGGAC TGAAA T CAGGT AGT AAAG - - - T - - GT T T T ACGA T ACCA T A TGAAA T AAAGA - - - T A T T T ACGTGGAAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CA TGCCCC T AAAACGT T AAGCA T T T T - - - - - - - T T T C T T A T AAGT CCGAAA T AAC T T T T AGA T A TGAGTGAGA TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - CGT T CA T AA T CGAGCCAAAAA T T AAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGT AA T AACGT AAAAAA T T T T A T T C - - - - AGA T A T T A T AA - - - - - T AGA T A T T T AC T T A T AAGT CCGAAA T AAC T T T T ACA T A TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T T AA TGT AAAAC T T A T T T T CCGGAC TGAAA T CAAA T AGT AAA TGTGT - - - T T T T T CGA T ACAGT A T AAAA T AAAA T AAA T T AC TGCGAAAACA T AA
T - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T T T TGGA T AC T T A T TGGGACCGC T T AGA TGT T T AC T T A T AAA T CCAAAA T AAC T T T T ACA T A TGAC TGAGA TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T T AACA T T C T CGT A TGAAGAG - - - - - GC T AC T AAAGT AGGT C TGG
- - - - - - - - GAAA T AGAAAGCA T T T T A T C T TGA T C T T CAA TGAGT T T T T AGA T A T T T AC T T AAAAGT CCGAAA T AAC T T T T ACA T A TGAGTGAGA TGT T T A - - - - - - - - - - C T T A T T AC TGT AAAAC T T A T T T T CCGGAC TGAAA T CAAGT AGT AAAGGTGTGAA T T T A T CA T T A T A T AA T AGAACA T T T AGT T T T A T T T AAAA TGT CAAA
CA TGCGAGA T AA T AAA T AAAGAC T CGT AA T CCAA TGT T AGGGCCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA T T A T AGGT AAA - - - - - - - - - - - CA T AACGTGT T AGGAC T AA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T AC T T T AAAGC T T A T T T T CCGGAC TGAAA T T AAGT AGT AAAGGTGT - - - GT T T T CGA T AC TGT A TGAAA T AAA TGAACA T TGTGCA T AGT TGAAA
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TE: rnd_5_family_13979.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 777bp; fragments: 1214; full length: 1 (>=699.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 777 bp



0 200 400 600 800 1000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_13979.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1137bp; fragments: 1087; full length: 0 (>=1023.3bp)

TE consensus (bp)
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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_5_family_13979

 size: 536bp; fragments: 617; full length: 9 (>=482.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 536 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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