
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1340
AAAC T ACAAAAAA T AAAAA TGGT T A T T A T AAA T AC T C T T CA T AAA TGC T T T AC T AGCAC T AAGC T T A T T AA T ACGCA T T CC T CAA T T AA T ACGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGA
AAC T T A T - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T A T AAA T AC T C T T T A T AAA TGC T T T A T T AGT AC T AAGC T T A T T AA T ACGCA TGCC T CAA T T AA T ACGAAACAC T - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T T T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGCCGT A T T C TGT T T T CGGT AC T A T CC T AAAAA T AGACC TGCGT A T T AAGAC
AAAC T A T AAAAAACAAGAACAG - - - - T A T CGGAC T T T T T CACAGAAAAGC T A T T AGT AC T AAGC T T A T T AA T ACGCA T T CCCCAA T T AA T ACGAAACAC T - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T C T T AAAAC T C T T AA T AAA T AA T T TGTGT T AC T TGGAGTGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT T T T T AACC
AAAC T A T - GGT AA T AACGA T AGCCAC T A T AGGGCC T ACAACAAAA T AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T C T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T C TGTGT T AC T TGGGT T AGAA T T ACA T TGGT A T TGT A TGT T ACAAA T A TGCCAACGA TGTGCGT T
AAAC T A T AAAAAA T AAAAA T AGT T A T T A T AAA T AC T C T T T A T AAA TGC T T T A T T AGT AC T AAGC T T A T T AA T ACGCGT T CC T CAA T T AA T ACGAAGCAC T - - - - - - - - - - GTGA T A T AACAGT T C T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T T A TGT T AC T TGGGGCA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGT T
GT AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T A T T AAACACGCA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T CA T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGC T AGACCAA T T T CCAGT CCAGA T T ACGGA T A TGT AGT T CCGC T T T AAGT T
AGA T T T T AAAAAGTGAAA - T AA T T T T TGT T T AAA T CGGT T ACAGACGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T C T T AAAAC TGT T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGAAGAGCCA T A T CA T CGA T TGT CA T T T CACAA TGCA T T T CGA T CGT A TGGT
GT AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T A T T AAACACGCA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T CA T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGC T AGACCGA T T T CCA T T CCAGA T T ACGGA T A TGT AGT T CCGC T T T AAGT T
AAGC T T CAAAAAA T AAA - - - - - - - - - TGT CAA T A T - - - C TGT CAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T C T T AGAAA T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T T CGCAAGT AAC - T TGT T T A T AAAGGGT T C T AAGA T T A T AA T A TGGTGA T ACAGC
ACGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCCGA T T A T CCGAAGA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AC T T
AAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGAGT T T T T AAGT A - - - - - C T TGT AAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAA T T C T T AAAAC T C T T AAAAAA T T A T T TGTGT T AC T TGGGT - - - - - - - C T T A T T T T A T AA T A T TGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAA T AC T C T T T A T AAA TGC T T - - - - - - - - C T AAAC T T A T T AA T ACACA T T CC T CAA T T AA T ACGGAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T TGACAACA TGC T T AAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAC TGC - - - - CA TGAAAG - - - - - - - T A T T A T T AC TGC T T ACAGT T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T A T AGCAGT T T T T AAAAC T C T TGACAAA T AGAC TGT T T T ACAGAGGT T AGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T CAGT CGT T CCAA
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TE: rnd_5_family_2425.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 1340bp; fragments: 410; full length: 4 (>=1206bp)
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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 1340 bp
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TE: rnd_5_family_2425.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1695bp; fragments: 403; full length: 0 (>=1525.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500

60
80

10
0

12
0

14
0

16
0

18
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500

0
50

0
10

00
15

00

TE consensus self dotplot (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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