
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6953
T T T T - - - - - - - - - - T T T T AA T A T T T A T A T AAGT T T T C T AA T A T T ACA T C T - AAGT AAA T CAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGA T T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGT AA - AA T T T T T T AGCCGAACAAAAAAA T C TGCA T T AA T C T AA
- - - - - - - - - - - - - A T C TGCAAAAGT AAA TGGGT TGGCAAA T T AAA T T CCCGAAGACACCCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGC T CACACC T A T T T T T T A T T AAGGA T AGAA T A T AA - AC T T T A T T - - T T T A T AAAGGCCGCC TGCCGGT AC T TGG
GTGAAAACA - - - - - T T T T C T T A T T T ACA T T T A T T TGACGAA T T - - - - - - - - - - - CCACCCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGT T CCACCA - - - - - - - - - - - - - - GT AAACAA T AAG - - - - - - - - - - GCACGGCACAAAA T T T A T ACA T A T T CAA
- - - - AAACA T AAAGT T T C T ACA T A T T T T T T AAA T T T AAAAGGCAAAA TGT - - AGGT A T CCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGGCGT A T CAA T T T T T TGT T A TGAA T CAAC T A T - - - AGT T T TGT - - T T TGA T AAA T AA T T AAAC TGT ACC T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAAA T AGAAAACCC T A T T CAAGAAA T A T ACCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGCCA T A T ACCA T T T CC T - - - - - - - GT AAAC T ACGAGAGT T T T T AAA T T A T ACGGT CCAA T ACA T CGA TGT - - AA
- - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAAGT T T T AGAAA T T T CC T T A TGT TGT CCAGGT AGT T T T CCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGT A T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - GT AAGT CGCAA - - - - - - - - - - - T T C T C T AAAAACA T T A T C TGCCGT - T AA
- - - - AAA T A T AAAA TGT T AACA T T T T AGT T AGA T T TGAAAGA T AGCAGA T CAAGT AAACCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGGT T AAACCAC T T T T T A T CAAAAGT CAAA T A T AA - GGT T T T T T - - CC T T T T T AA T T TGT A T T T T AGAA T T T - A
T T T A - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T T AAA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT - AAGAAGA T CAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGT T AAGA T CGT T T C T T A T T AAGAGGCCACCA T AA - AGT T T AAAAGCC T T T T TGT T AAA T A T T C TGAAA T - - - A
T T T AAAAAGT AAAA T T CCAACGACAAAC T TGACAGTGA T AGAC - - - - - - - - - - - GCGT T CAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGACGCGT - - - - - T T T T - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - GT T T A T T - - T T T T A T AAAGAAA T AAGT TGGT AC - - - A
T C T AAAACACAAA - - T T C T ACA T ACAA T T T AA T A T T AAAAAAAAAAC T A T - - - - GTGT ACAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGT TGTGT AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAA - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGT T AAA T CCA T C T T CAA T T CAGAGC TGA T CA T CAAAGC T A T T A - - C T A TGC T AGAC T A TGC T A TGGAC T T T AA
- - T AAGACA - - - - - - - T T T A T AA T AGAA T C TGC TGAAAAAAC T AAAGTGTG - - - T AAA T CAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AAAACGT AAAA T T T CGCGA T T T CGT T A T T T T T TGTGAC T C T A T T TG - - - - - A T AACCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGGT T CACCG - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAA TGAG - GGT T T T TGGT T C T A T C T T T C T A T T CGT T C T T T C T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CCCC T T T A T T T AGA TGT C T T TGGTGTGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T A T AAGT A T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGAGT T CCGT T T T ACCGAA T AAGAAGTGTGT - - - - - - - - CCAAAGACA T C T AAA T AAAGGGAGACAAAAC TGT T T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3340.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: 6953bp; fragments: 1801; full length: 26 (>=6257.7bp)
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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 6953 bp
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TE: rnd_5_family_3340.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_rc.fa
 size: 7257bp; fragments: 1767; full length: 22 (>=6531.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3340
 size: 6866bp; fragments: 1819; full length: 6 (>=6179.4bp)
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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

Before TEtrimmer 6866 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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