
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1947
- - - - - - - GTGT T T CC TGCC T T T T T TGCAC T T A T - - - T T AC - T T ACGCCC TGAA T AGT A T AAA T CA T T T CGAGT AGT AAACCAA T T AA T T ACGAAA T T CGT - - - - - - - - - - T AA T AAA T T AACAAAA T C T CCAAACCGT ACACAAAC - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAAA T AA T AGGA T - - - - - - - - A T CGA TGT TGCCAA - - - - - A T TGCA
- - - - - - - - - - T T CC TGCC T T T T C T TGCA T T T A T - - - T T AC - T T A TGCCC TGT A T AGT A T AAA T AA T T T CGAGT AGT AAACCAA T T AA T T ACGT AA T T CGT - - - - - - - - - - T AA T AAA T T AACAAAA T A T T T AGACCGT ACCAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCAGAGCA - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGCAA T ACA TGCCGA T T T C
C T AAAA T CCA T CCCCAGT T C T T AA TGAA T T TGAGAA T T T T T T T T T A TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAACA T AGT C - AAC T CA TGT CGGT CACAA T CA T AAAA - - - - - - - - - -
A T AAA - - GTGT T T T A T T CCAA T A T TGT AA T AA T - - - T T A - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T AACAAAA T C T T CAGACCGT ACAAACACCAAACCAACAA T T AGCAGACAA T AGT C TGA T TGAC T CCGGT CA T T T T TGACAGC TGC T AGGGT A
A T CAGA T T CAA T A T AA T T T C TGT T TGAACA T T T T T CC T AC T T CCCACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T AACAAAA T C T T C TGACCGT ACAAAAACAAAA T CAACAAAAG - CAGACAA T AGT C TGA T TG - - - - - - - - CAGGGT TGCCAAC TGA T ACCGT A
ACCAA - - ACC T A T A T CCC T T C T A T CACA T T T A T T AC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T AACAAAA T C T T CAAACCGT ACAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAACA TGGCC - GA T TGGC - - - - A TGACAGT T T A T AAA T T C T AGGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T TGGAAA TGAC T T A T AGCC T CGCAC T AGGGT TGCCAGA - - - - - - - - - -
A T A - - T TGC T T T T A T T T T T A T CA T T CAGT T T T T - - - - - - - - - - - T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T CACAAAA T C T T CAGACCGT ACGAA - - - AAAA T CAACAA T AGCCA T ACAA T AGCA TGA T TGAC T CCGGT CA T A T T TGACAGC TGC T AGAGCA
A T - - - A T A T A T T T T A T CC T A T T A T CAAA T T T T T T AC T T AC T A T A T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACAAAA T C T T CAGAC TGT ACAAAAGCAAAA T CAACAA T AGT TG - ACAA T A - - - - GA T TGAC T CCGGT CA T A T T TGACAGC TGC T AGAGT T
A T - - - A T A T A T T T T A T CC T A T T A T CAAA T T T T T T AC T T AC T A T A T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACAAAA T C T T CAGAC TGT ACAAAAGCAAAA T CAACAA T AGT TG - ACAA T A - - - - GA T TGAC T CCGGT CA T A T T TGACAGC TGC T AGAGT T
A T A - - T T A T A T T T AAAA TGACAGACGCA T C T A T - AC T CACGT T T C T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - T T CC TGCC T T T T T T TGCAC T T A T - - - T T AC - T T A TGCCC TGT A T AGT A T AAA T AA T T T CGAGT AGT AAACCAA T T AA T T A TGAAA T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA TGT T CGCGCGCGT C
A T AGAACGCAC T CCAGT CAA T A T T TGCAA T T T C - - - T TGC T T T A TGCCC TGT A T AGT A T AAA T AA T T T CGAGT AGT AAACCAA T T AA T T ACGAAA T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGCGT AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT TGCCAAA TGT T T A TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AGAAAAA T A - - - - - - - - - - - - A TGC T TGT TGA T AA - - - - - A T AAA T
- - - - - - - GTGT T T CC TGCC T T T T C TGCAC T T A T - - - T T AC - T T ACGCCC TGT A T AGT A T AAA T AA T T T CGAGT AGT AAACCAA T T AA T T ACGAAA T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 500 1000 1500

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_1885.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: 1947bp; fragments: 360; full length: 0 (>=1752.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1947 bp
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 size: 2637bp; fragments: 316; full length: 0 (>=2373.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

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_1885

 size: 1170bp; fragments: 340; full length: 1 (>=1053bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 1170 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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