
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7713
AGA T T AAA T CGT TGT T T T ACCGC - - - - AAAA T AAC T T T A T T TGGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - CA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAGTGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGC TGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T A T A T AGAA T A T T - A T T AC T AA T T - - - AA T T AG - - T
- - - - - - - - - C T T T T T TGTGACCC T CGTGTGAACAA T AGGA TGAA T CA T T T - - - - - - - - - - - AAA T T T - - GGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - AA T T T AAA T T A T AAAA T T T A T AA T A T T T T T CA T AAA TGAAC T T AA T T A T T C T T AAA T T A T AAAGT AAA T T CACCC T CA - AAA TGAAGT AAGAAA T T AAA T
- - - - - - - - - AA T CAA T TGA T T A T AGACACAGAAAA T AA T AA T AAAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T CA T T TGGGC T C T T TGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T A TG - AGA T CAAA T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAGT
AAA T T AGACCA T T CC T T T C T T C T C - - - AAAAGGT CCC T AGGGAA T C T T T T - - - - - - - - - - - AAAAACCCGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT T AGA T AGT T T CCC T A T T T - - - - - - - - A T A T C TGGAGGGAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT CGA T T A T T CGAACGGCGGT AACACAAGAAGT CCACGAGGA T CAGA - - - - - - - - - GCCGGAAA T CGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAAGAAAA T AC T T AAAAACAA T T AAAAAC T AGAA T
- - - - - - - - - CAAC T T TGAAA T T C T A T CAAA T AAA T T T AAAGAA T AC T T CA - - CAAGT AA - AGCCAGGTGGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - AA T T T ACA T T T T AAAGT T T A T AACA T A T T C T A T AAA TGAAC T T A T T AA T T CA T AA T T T A T AGAAAAAAAA T A T T AAA T AAAA T T AA T T A T A T AACAAA T T
- - - - - - - - - AA T T T CC T T AA T T TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - AGGAA - - - - - - - T T CGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T A TGAAAAAAAAGT T T T T T T T AAAAC T - - - T AA - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - T A T TGGA T CAGCCA T A T T A TGT TGCA T AGAAGAGAC TGCAA T T T AAA TGAGACAGT C T ACGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T TGGA T CAGCCA T A T T A TGT TGCA T AGAAGAGAC TGCAA T T T AAA TGAGACAGT C T ACGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T ACCC T T T CAA TGAAAA T C TGAACAGT AACGTGAAACA TGA T T T A TGT AGAAAAA T T T AAGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - AGGT T AAA T T T T AAAAA T T A T AA T A T A T C T T A T AAAAGAAC T T AA T T A T T T - - - - - - - - - AAAGT AAA TGTGT T T C T C - T AA T TGA T T AAAAAA T ACAA T
- - - - - - - - - - GT T TGT T T A TGC T T A TGGT T T ACA T CA TGGA T AGGAA TGT T T T - - A T AAGGA T T A T T ACGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - CA T T TGAA T T T T CAAA T C T C T A T T A T A T T T T T TGTGTGAAC T T AA T T A T T T T T T A T T T A T TGA TGAAAAA TGT T T C T TGAAA T T AA T TGAAAAA T AAAA T
- - - - - - - - - C T T T T T TGTGACCC T CGTGTGAA T AA T A TGA TGAA T CGT T T - - - - - - - - - - - AAA T T T AGGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GA TGAAC TGAAA T T A TGTGTGCAAAA T CAAGGAAAGAAGGT - - - - - - - AG - - - - - - - GT AGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - AA T T T AAA T T T T AAAA T T T A T T A T C T AA T T T A T AAA T T AAC T T AA T T A T T C T T AA T T T A T AAA TGAAACACAA T T T T T AAAA T T - - C T AACA T A T AAAA T
- - - - - - - - - T A T T A T T CACAACAGT T T C T AC T AAAAAGAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - CGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - CAA T TGA T AAC T T T AGT T AC T CAAAAA T A T AACAAA T TGGC T T T AAA T AA - - C T T T T T T AGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - CAA T TGA T AAC T T T AGT T AC T CAAAAA T A T AACAAA T TGGC T T T AAA T AA - - C T T T T T T AGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T A T T TGGT A T C T AA T CA T A T C TGA T A T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T CA T T AACAACAGC T AA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - TGT TGC T T CAGTGT T TGCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAA TGA - AA T T AC T T TGGT A T CA T T TGGAC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT T A T AAGTGCAAA T A T T T T T AGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T T T T T AA T T C T AAA T A TGT AAA T AAA TGGT A T T A T T T A - - T ACAGA T - - - ACC T T ACGGT A T CA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - GGAACAAGAA TGT TGT T T - A T A T T AA T T - - - AAA T AAA - -
AAA T T AGCCA T C T T T T CCGT TGCCCAAAAAAAGT T T T CACAGTGACC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1507.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7713bp; fragments: 3994; full length: 0 (>=6941.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
20

0
40

0
60

0
80

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

00

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

No TE domain detected

After TEtrimmer 7713 bp
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TE: rnd_5_family_1507.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: 8483bp; fragments: 3531; full length: 0 (>=7634.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1507

 size: 876bp; fragments: 8528; full length: 1 (>=788.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 876 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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