
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1742
GGT A TGGACGT CA T C TGT C T T T T T T C TGT - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAGT AACACAAGA T A T A T A TGT - - - A T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - A T C T T - AAAA T AA T T TGT - - - - - T T A T T TGAAAGT T AA T T A T A T AGT TGA T CAAAACA T A T T A T A T AACAA T CAA T A T T T T T A - T AAAAA T AACGA TGA T
GGT A TGGACGT CA T C TGT C T T T T T T C TGT - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAGT AACACAAGA T A T A T A TGT - - - A T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - A T C T T AAAAA T AA T T TGT A T T T T T T A T T TGAAAGT T AA T T A T A T AGT TGA T CAAAACA T A T T A T A T AACAA T CAA T A T T T T T A - T AAAAA T AACGA TGA T
AGTGGA TGC T C T AAGGAAAACGACAGT T T AAGCA T - - - - - - - - - - - - - - GCCCAAGT AACACAAGA T A TGT T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - A T C T T AAAAA T AA T T T A TGT T T T T AGGT - - - - A T T T A T T T A T A T TGC TGA T CAAAACA T A T T T T A T AGCAA T T AAAGT T A T AA - GAAAAGAA T AAA T AAA
GT CGAGTGGT A T A T ACCACCC T ACCAAA TGAGAC T - - - - - - - - - - - GCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AAAAA T AA T T T A TGT T T T T TGGTGGAAAGT T AACGA T ACAA T TGT CCAAAA T AAA T T A T AAAACAA T AAAGGT TGT AAA T AAAACCGAAAAAAC T
GCAAAGT AA T T T T CGC TGT T T TGA T T T A T AAGAA T T CC TGA T TGAA T AGT T CAAAGT AACA T AAGA T A T T C T T T C T T A T T ACC T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT T ACAA T TGA T A T TGGAA T T ACC TGTGAGGACGGT
T T T T T A TGGGT TGT A T A T T T C T A T T CCAGGAACAC T A T AGA T TGAAGT AA - - - - - - AAAAAAAAA T T AGA T T T T T T T T T T AA T T T AC T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - AAA T AAAAACAAAA T TG - - - - - - T T A T T TGAAAGT T AA T T A T A T AGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T T T CA - - - - - - GCGT AAA T AA T
T T T T T A TGGGT TGT A T A T T T C T A T T CCAGGAACAC T A T AGA T TGAAGT AA - - - - - - - AAAAAAAA T T AGA - T T T T T T T T T AA T T T AC T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - AAA T AAAAACAAAA T TG - - - - - - T T A T T TGAAAGT T AA T T A T A T AGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T T T CA - - - - - - GCGT AAA T AA T
- A T AAGT AA T T T AAA T ACAGCCA T CACGT AAACA T T A T AGA T - - AAACA T CCCAAGT AACACAAGA T A TGC T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A TGAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACGCGT A TGA T A T AA T AAAAAA TGT C T T T A T T AAAAA T AA TGA T AA T
GA T T A T T ACACCACAGA T C T T A T TGAGA T AAGCCC - - T AGA T - - AAAAAAC T CAAGGAACCCAAGA T A T AC T T T CC T A T T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA T T A T AGTGGT AAA T AA T
GA T AGGT AA T ACCAA T AA T T T T A TGA T A T CAAC T T AA T T AAACAGCGC T T CCCAAGT AAAACAAGA T A TGC T T T C T TGT T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - A T C T T AAAAA T AA T T TGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGT C T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T CCCAAGT AAAACAAGA T A T AC T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T AC - T TGCAAA T AC T T CC T TGACACGAGT T T - - - - - - - TGCCGCA T CCCAAGT AACACAAGA T A TGC T T T C T T A T T ACA T T T T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGC T TGT T A T - - - - - - - - - AAA T AAA
- A T AAGT AA T T T AAA T ACAGCCA T CACGT AAACA T T A T AGA T - - AAACA T CCCAGGT AACACAAGA T A TGC T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A TGAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GCA TGT CGGGTGGTGCA T CGT CGT AAGCA T - - - - - - - - - - - - - - ACCCAAGT AACACAAGA T A TGC T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T T T T TGA - T AAGAGTGGCAA T AA -
- T T T CGT A T T T AAAA TGA T AC T T T AGTGTGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - ACCCAAGT AACACAAGA T A TGC T T T C T T A T T AC T T T C T T C T T T A T AAGTGT - - - - - - - - - - A T C T T AAAAA T AA T T TGCGT T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_2425.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: 1742bp; fragments: 543; full length: 5 (>=1567.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1742 bp
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TE: rnd_5_family_2425.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: 2124bp; fragments: 479; full length: 0 (>=1911.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000

0
50

10
0

15
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000

0
50

0
10

00
15

00
20

00

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_2425

 size: 1814bp; fragments: 715; full length: 0 (>=1632.6bp)
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Before TEtrimmer 1814 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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