
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2250
T AAAAAAA TGT CAAGT A T CGAGGA - - - - GT A T ACAGA T T C TGGT T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T - - - - - T AAAACAA T T T CA T CCAAAGGAAAAGCGTGGCAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACGGAGC TGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - A T T T T T T T T AAACCAA T T T CC TGCAAAGGAAACGCGTGGCAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT T TGC T AAGAAGTGA T C TGTGAAC T A T TGACA
GCAAGGAGTGT AAGT CC T T T AAAAA T T AA TGT C T A TGT T A T CGT C T CAAG - AC T AA TGA - - - - - - GT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T - - - - - - - TGC T A T AAA T T T AA T T AAAAAA T AA T T CCA
- - - - GCAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT A T A T T CAC TGA TGG - - T T AGA T A TGT A - - - - AAAAA T TGCGT T T AGTGT T A T TGGAG
A TGTGCAGAA T A TGC - GCCGAAG - - - - - - TGAA T A - - - - - - - - - - - CAGT - - T AAA T - - - - - - - - GC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T A T T T T - - AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCACCGC - - - - - - - - - - - - T T T TG - - - A T CC - AGC TGC T AAC TGAGT - GT A T AC T A T CGACG
GT A T AGAGTGGA T AC - GACAAAGAGT - - - - - AA T AGA TGT CA T T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAAA T AAA T T T CC T T CAAAGGAAAAGCGTGGCA - - - - AC T CACCAA T AGT T C T AAA T A TGCA - GCCAA T AA T AGAGT - C T ACACCA T AA T TG
GT AGGACACGT AGGAGGT AAAAAAA T - - - - - AA T AAAC T T CA T - - - TGTG - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T - - T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAGAC - - - - - - - - - - - - C T T TGT - - - - - - - TGC T AGGAAGT AA - - T C T TGCGT A T T T T T A
T T A T TGCGAGGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T T ACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAAA T AAA T T T T C T T CAAAGGAAAAGTGTGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAGGTGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGT AGTGT T T AC TGT AACAGAA T T T A TGAC T A TGT C T T AG - - - T AA T TGC - - GT AA T T C TGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAA T T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA - - AGA T T T T A T - - - TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T - - - - - - TGT CAG - - - - - - - - - AGCA - - - - AAAAC T TGT - - - T T T T T T T AC T CCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T A - - - - CCAA T T T CC TGCAAAGGAAACGCGTGGCAACAGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T AGT ACAGTGT
GGGT AAAGCGGGTGT - GCCGAAGAA T A T A T AAA T A TGCGT AAA T C T - - - GTGCAAA T ACC T T TGCGC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T A T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T - AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGAGCA T T CAC T AA T A T T T T T A T - - A T ACA TGT TGA TGT T TGA - - - C T ACAA T A - - - - CG
A T T AAGAAGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T T - - - - - - - - - - T T T T A - - - - - - - T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGCA
A T A T AAAA TGC T AA T TGT AGT AAG - - - - A TGAAAAAGT AC T AA T C T AGAAAGT AAA T AA T T C T - - C T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T CAAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T A - - - - CCAA T T T CC TGCAAAGGAAACGCGTGACAAAC T - - - - - - - - - - - - T T A T A T - - - - - - - AAA T AAAAAGT A T - - T T CC TGA TGT CGTGG
A T T AGT AGTGT T T AC TGT AACAGAA T T T A TGAC T A TGT C T T AG - - - T AA T TGC - - GT AA T T C TGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T A - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AA - T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAACCAGCCC T TGC TGT T T AACAAC T CACGAACAAAAA T T TG - - - C T AGTGCAAACAA T CC TGGGGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA TGGA T T CGT CGA T A T T T T T A T ACGTGC T TGCAAA T A T T T T TGT - A T A T T T TGGCCCCA
AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T - - - AAAG - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T A - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAAA T T - - - - - - TGCCAG - - - - - - - - - GGCA - - - - AAAAC T TG - - - - T T T T T T T AC T CCGA
A T AAGCAGCA T T - - - - - - A T AAGAAA T T A - - AGTGT A T T T T T A - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T A T A T T CAC TGA T AG - T T T A T A T A T C T A - - - T AACAGT T ACGT - - - - - GT T A T C T AC T





0 500 1000 1500 2000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_300.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2250bp; fragments: 486; full length: 80 (>=2025bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2250 bp



0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_300.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2557bp; fragments: 487; full length: 0 (>=2301.3bp)
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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_300
 size: 1733bp; fragments: 1450; full length: 2 (>=1559.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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