
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5087
A T T AAC T T T A TGACC TGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAGCA T T T CGA T T T CGGT C - - - - - GT T T CGGT CCGGAGC TGAAA - - - T AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC TGGGAGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCCCCA T T T CAAC TGGAGA - GT CAGT T AC T T TGCGGCAGCGT CGT A T - AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGT ACCAA T T T TGT T T CA T - - - AACCCAAACAGCAC T AGT T - - -
ACCGAAC T T T CCGTGT AGG - - - CCCGAA TGC T T CCGAGGT T TGGGT T T - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - T T A T AAACA T T AC T ACCAAGAGT T A TGA T AAA TGGGCACAAA T AGT T T T A - T T AC T T AA TGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCAGTGCCCGAA TGCGACC - GCCA T CC T T CGT A T AAAA T CGT A T T T C - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T T AACAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCAA T C T A T T T ACGTGA T C - T CGT T CCAC TGTGCGACGC T T T AC TGT - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCGAAGT T T T CAAC TGGCGT CCAGGT C TGT T T A TGGCGGT CAAACAA TGGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACCA T AGGGA T T AAGT T T - - - - - - ACAAAAAA T AAC T A T T T T A T A T
A T TGAA T T T C T - - T T CAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCGGCGA T C T C T CACGT ACCGGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T T CAAAA T T A - - - - - - - - T T T ACA T AA T A T AAA - - - - - - - - - -
AGTGACGCGCCGGT ACAGT C - GCGGGCGC T CGCACGAAGC - - - - - - - - T AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T TGT TGA T T CA T T T T CA T T T TGAGCGGAA T AAC T T T A T T T T A -
A T C T AAC T T A T CGTGCGGT A - GCGCGACGT AAGT CGGAGT TGT A T C T A - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - T T A T AAACA T T AC T ACCAAGAGT T A TGA T AAA TGGGCACAAA T AGT T T T A - T T AC T T AA TGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT CGGC T - - CCGCACGACC - GCCCGA T AC T ACACGAAA T T T T CGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - T T A T AAACA T T AC T ACCAAGAGT T A TGA T AAA TGGGCACAAA T AGT T T T A - T T AC T T AA TGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CAAAA T T CC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAAGGT - - - - - - - - - - T T A T AAACA T T AC T ACCAAGAGT T A TGA T AAA TGGGCACAAA T AGT T T T A - T T AC T T AA TGC T T AAGT T T CA T T A T T AAC T AAA T A T AAC T T AA T T A T
AGTGAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGCGACC T T AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGAAC T C T CCGTGT AGG - - - T CCGAA TGC T T CCGAGGT T T TGGT T T TGGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - CCA T AAACA T T A T T AAAAGGAAA T AAGAGGCA TGTGT T CAAA T A T T T T AAA T T TGT T AGTGA T T AAGT TGCA T T A T AAAGCAAAAGT AAGGC T T A T A T
AA TGAGGT T A T AAGGGGGGGT - GACA T AAGCAGACGACAC T AAAACCC T AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCGA T AAAACGA TGT AGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AACGAA T T AGT T T C T T C T T AAAGT AAA T ACA T A T T T A T AAA
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TE: rnd_5_family_3052.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: 5087bp; fragments: 45190; full length: 24 (>=4578.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5087 bp
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TE: rnd_5_family_3052.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: 5394bp; fragments: 44813; full length: 0 (>=4854.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_3052

 size: 2238bp; fragments: 19614; full length: 63 (>=2014.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

500 1000 1500 2000

0
50

00
10

00
0

15
00

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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