
Start crop Point End crop Point

MSA length = 862
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T A T T T A T - - - - - - T A T ACAGT TGT T T AC T AAGT AGT C T A - AAACA T T CAGGGTGTGA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - AGT C T AGC TGACGGAAAA - - - - - - - AA T T T C T AC TGTGT TGT TGT
C TGT AAC T T CC T TGGGAAGCA T T TGGTGGA T T T T T T T T T TGT AGAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAGAAA T CACA T T T T A T T T T T T AGAC T AC T T AAAAACA T CC TGT A T A T T C T T ACA T AAA T T CCACAGCA T T T CCAA - - - - - - C T ACAC T CC T AC T AC
- - C T T A TGGT T AGAAGT AGTGC T T - - - - - - - - - - TGC T T T T T AA - - - - - - T A T ACAGGTGT T T C - - - AGT AGT C T AAAAAA T T T CA TGGT C TGAC T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T ACCA T T - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T T T - - - - - - - - - C T C TGT T T AA - - - - - A T A T ACAGGTGT T T T C T - AGT AGT C T AAAAAAAA T CAGGGTGT AAA T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T AAGC T C T AA T - - - T T AC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - A T A T ACAGGTGT T T CC T AAGT AGT C T AAAGAA T T T CAGGGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A T AGGAAC T - - - - - CC T AA T T T A T AGAC T AC T T AGAAACACC T TGT A T A T AAA T TGT TGAGA T TGT AAAA T A T A T TGA T AAA T T T T A T T T T T T AGA T A T
GTGT T T AAA T AAAAAAAAA T AC T - - - - - - - - - - - AAAA T AAAAA - - - - - - T A T ACAGGTGT T T CC T AAGT AGT C T AAAAAAA T T CA TGGCAAAA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGGAA T CACACCC T - A T T T T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T TGTGAGAA - - - - - - - - - - - - - T TGT A T TGT T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AGACAAAA T - - - T A T ACAGAAA T T T CC T AAGT AGT C T AAAAAA T T T CAGGGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CAA TGGA T AA T ACAGAAA - - - - - - - AAC T A T T ACAGT ACCA T T AC
C T T CAA T CAACGGT AA T ACCC T A T T - - T T A TGT AAA T T C T A T AA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AGGA TGTGA T T CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGCA T T AGCA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T CGT
C T T T AAA TGTGT AAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T ACAA - A T - - - T ACACAGGTGT T T CC T AAGAAA T CAAAAAAA T T T T AGGGTGTGGT T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T A T T T AA T T AA T AAA T T CA T T T AGT - - - - - T T AAA T T T C T A T T A T
GGT T AA T T A T T A T T T AAGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AGGGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A T TGGAAA T AA - - - AC T CC T T T T T AGAC T AC T T AGAAA T ACCC TGT A T A - - - - - - - GT T T AA T T AAGAAAA - T T TGAA T AA TGT T T AAA T T T T CA T AAA
AA T T A T A T A T T AGAAAAA T T A T A T AGGT T C T T T ACAAACA T T TG - A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGGAA T CACAAAC T A - T T T T T AGGC T A T T T AAAAACACCC TGT A T A T C T - - AGT CAAA T T T AAGT CGAA T T T T AA - AA T A T T T A T C T T C T AA T T A T
T CA T T AA T C T T AAGACAA TGC T AC T - - T T C T T T A T T T T CCGT AA - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AAA T AAA T AGGTGT ACA T - - - - - - - - GT T T T CGAA T T T T CAGCA T
- - CC T CC T C T AAAACAAA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CA - - - - - - T A T ACAGGTGT T T CC T CAGT AGT C T AAAAAA T T T CAGGGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG - - T AA T AAAC T AAAAAGAAGT CCGAA - AGT T T T T A T A T T T T T A T T A -
CGA T AA T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCC T C T T CAG - AA T AA T A T ACAGGTGT T T CCCAAGT AGT C T AAAAAAA T T T AGGGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGAAA T CACACCC T AA T T T T T AGGC T AC T T AGAAACACCC TGT T T A T T A - - - - - TGGA T T A T AG - - - - - GT C T AA - GGGT A T C - - - T TGT AGGT CC
CAA T T T AGGT T AGA TGAA T AA T C - - - - - - - - - - GAA T T T T ACAA - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAGGAA T CACACCC T CA T T T T T AGAC T AC T T AGAAACACCC TGT A T AAAC - - AAA T AAACA T AACAAAAA - - - - - - - A T T T T T T A T A - - - - - - - - - -
CAA T T T AGGT T AGA TGAA T AA T C - - - - - - - - - - GAA T T T T ACAA - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAGGAA T T ACACCC T CA T T T T T AGAC T AC T T AGAAACACCC TGT A T AAAC - - AAA T AAACA T - - - AAAAA - - - - - - - A T T T T T T A T A - - - - - - - - - -
CAA T T AGAGT AA T T AGAAACGTGAGGGCAA T T T AGA T C TGT CAGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGTGA T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAGAAC T T ACCGAC T AAA TGA T T TGG - - - - - - - - - - - T CCCGGT T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - T A T ACAGGTGT T T CC T AAGT AGT C T AAAAAA T T T T A TGA TGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGAAA T CACACCC T AA T T T C T AAAC T A T T T AGAAACA T CC TGT A T AG - - - - T T AC T T AC T AGTGAAAAG - - - - - - - - - C TGT T ACA T T A T T T T T - -
CCC T T TGA T CGAAAAAAAAAACGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAGGAA T CACA T CC T - - T T T T T AGAC T A T T T ACACACA - - - - - - - - - TGA T T T ACCGCGT T ACAAGCAGC - - T T AAG - - A T T TGGAA T CA T CAC TGT
- - - - - - AAA T C T A T AAAA T T A T T T T - - - - - - - - - C T C TGT T T AA - - - - - A T A T ACAGGTGT T T T C T - AGT AGT C T AAAAAAA T T CAGGGTGTGAA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGGGAA T CACACCC T AA T T T T T AGA T T AC T T AGAAACAACCCA T AGA T A - - - - T A TGAGT T TGT AAGA - - TGT T AA T AAGT T C T AA T T AC T T AC T AC
CGGT AGAGT T T AAAG - - - - T A T A T TGGT T A T T T ACAA T T T T T AG - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAA T T T CAGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGAAA T CACACCC T AAGT T T T AGA T T AC T T AGAAACACCC TGT A T AGT T - - - - - - - - C T T AAAGT T - - - T T T T AA - AAA T T T T - - - T T CCAGT T T T
CGGT AGAGT T T AAAG - - - - T A T A T TGGT T A T T T ACAA T T T T T AG - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAA T T T CAGTGTGA T T CC T C - - - - - - - - - - T A TGAGAAA T CACACCC T AAGT T T T AGA T T AC T T AGAAACACCC TGT A T AGT T - - - - - - - - C T T AAAGT T - - - T T T T AA - AAA T T T T - - - T T CCAGT T T T
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TE: rnd_5_family_3506.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 862bp; fragments: 1267; full length: 0 (>=775.8bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 862 bp
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TE: rnd_5_family_3506.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1239bp; fragments: 1177; full length: 0 (>=1115.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3506

 size: 174bp; fragments: 146; full length: 62 (>=156.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150

60
80

10
0

12
0

14
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 50 100 150

0
50

10
0

15
0

TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 174 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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