
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5863
GGGCAGGCGAAGGGCAAAAACGAACAGACGCA TGCGGGA T CA T T T TGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT AGT CAAACAAAGACAAGA T AAGTGCA T TGCA T AAA T AA T - - - - - - -
AAACGGA T T AAA TGT AAGGAAGGAAGAGT CAGT A T T T T AA T A T CGAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T A TGT T AAAAGGT TGAGT T T TGGGCGTGAAC T T T AA T A T T C T T T T A
AGA TGT T C T - - T T A T AAAAA T T AAAAAAAAA T CA T T T T - - T CC T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGAA TGAAAGAAAGGAACC T - - - ACGT TGTGT T AAA T A T T T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AGA TGA T T A T - - - A T C T AA TGT A T AAAA T T C T CGT -
A T A T A T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A - - - A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGT A T T A T ACA T T ACCGA T T A T C T T A T T A T C T A T A T T A T T AA T T T A
A T A T A T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A - - - A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T AA T T AAA T AC T T CACC T TGGCGTGGTGGAGGGGC T TGTGTGC T ACAGTGA T CCCGAGAGCC
CGA T TGA T A T AAAA T ACGCCAAACAAAACAA T T T T C T T T A T A T T T A T T T T CGAAA T T AAAAAAAA T ACACAGC T AAGGCAAGAAAA T A T - - - - T A T T T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T AA T T AAA T AA T A T A T T AGAC TGT T T CAAAAAAA T CGAGAAA T T T T T T T T T T C T T CA T T A T A
T CA T A T A T AAGTGGGACGCAGAAAGTGAGAA T T A TGAAAACA - - - - - AAA - - - - - - AAA TGT A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T A T AC - - - - - - - -
TGCAC TGT AA T AAAAACGT AAAAAGAAAAAAGAA T CACA - - - - - - GCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T AA T T AAA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGAGAA T T AAA T AA T T T AGT A TGT AGAAAGGTGGAAA T T - T AGTGT T ACA TGT C T T T T T AA TGC -
A T A T A T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A - - - A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGAGAA T T AAA T AA T T T AGT A TGT AGAAAGGTGGAAA T T - T AGTGT T ACA TGT C T T T T T AA TGC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACACGCAGAAACGT CGA T T T CA T CA T T T T C T T CA TGT AA T T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AC T CAC TGT A T T T T T AA T A T T T T A T T A T T T TGT T AA T T T T AAA T C T A
AACCA T CCAAAA TGTGGGT ACAGGT CGACGTGTGCCCC T A T A T - - GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T AA T T AAA T AA T A T A T T T TGCCACCA T CGC T AAACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CC TGAAA T AACCAAAAAAC T TGC T T T CGT CGT CAACCAA T T C T T TG
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TE: rnd_5_family_2127.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5863bp; fragments: 201; full length: 12 (>=5276.7bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

20
40

60
80

10
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00

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

No TE domain detected

After TEtrimmer 5863 bp
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TE: rnd_5_family_2127.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

 size: 6205bp; fragments: 200; full length: 8 (>=5584.5bp)
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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_2127

 size: 1536bp; fragments: 474; full length: 54 (>=1382.4bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1536 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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