
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6141
A T AAAGA T CGT AAAAAAAAA T T A T - AAAAAACAA T C T CGT T T T T T T A T C T AAAAGAAGC TGT A T A T AA T T T T T T A T TGAAACGAA T AAAA TGT T AAA - - T - - - - - - - - - - GCGT AACCA T A T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CAGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - T T AACACCA T CA T AAA T T A T T T A T T C T T
A T AAAAAC TGT AA TGAA T T A T T A T AAAAAAA T AA TGT T A T T A T T A T ACCGAAAA T AAGC TGT A TGTGA T T T T T AA TGGAAGCAAAAGAAA T AA T AAA T A T - - - - - - - - - - GCGT AACCA T A T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CAGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - T T AACACCA T CA T AAA T T A T T T A T T C T T
A T AA - - A T T A T T AAAAAAGA T CA T T AAAAAACAA T T ACGCAGC T T T A T A TGAAA T AAGC TGT A T A T AC T T T T T T A T TGAAACA T AAAGAA T AA T AAA T A T - - - - - - - - - - GCGT AACCA T A T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CAGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - T T AACACCA T CA T AAA T T A T T T A T T C T T
A TGAAAA T - - - - - - - - - - - - T CA T T AAAAA T T AC TGT CAGAA T T C T A T CGAA T T T AAGC TGC T T A T AA T T T T T T A T TGA - - - - - - AAAAA T - - - AAA T A - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T A T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CAGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - A T T AACACCA T CA T AAA T T A T T T A T T C T -
A T AAA T A T TGT AAA T AAAAGT TGT - - - AAAA T AGT T T T AA T AGT T T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AACCACA T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CGGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - T T AACACCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAGT T AAAAAAA - - AAC T AC T AG - - - - - - A T T T AAAAA T T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGA T T A - - - - T T AGT A T T T ACGAAAA T T AA T T A T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AACCA T A T TGA T A T TGA T T T T T T CAAGAA T T CGGT T C T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - T T AACACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AACAA T TGTGGAAGAAA T T T A T T A TGT AA TGT T CAGT ACA T T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAAAAAAA T AA T CAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAAA T TGT AACAA - - AA T T A T T AAAACA T A T C T A T AAAA T T T T ACA T A T AA T AAGC T T T A T A T AA T C T T C T AC TGAAA T AACAAAA T T AACAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AAAA T T A T T - - - - - - - - C T C T T T T AAAAGA T C T T T T CACA T T AAAAGGCAA T A TGGAGT T A T AC T T CGAAAAA T AA T T C T T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AAAA T T A T T - - - - - - - - C T C T T T T AAAAGA T C T T T T CACA T T AAAAGGCAA T A TGGAGT T A T AC T T CGAAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AAAA T T A T T - - - - - - - - C T C T T T T AAAAGA T C T T T T CACA T T AAAAGGCAA T A TGGAGT T A T AC T T CGAAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AAAA T T A T T - - - - - - - - C T C T T T T AAAAGA T C T T T T CACA T T AAAAGGCAA T A TGGAGT T A T AC T T CGAAAAA T AA T T CC T T C T T
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TE: rnd_5_family_194.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6141bp; fragments: 1766; full length: 0 (>=5526.9bp)
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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 6141 bp
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TE: rnd_5_family_194.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 6382bp; fragments: 1445; full length: 0 (>=5743.8bp)
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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_194

 size: 4251bp; fragments: 1647; full length: 41 (>=3825.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 4251 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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