
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4127
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGT AAA TGAA T T T A T AACGT AA T AGAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AA T AA - - - - - - - - - AAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CAA TGT T AAAC T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T A T AGT C T T T AAAAA T T AA T TGAA T T TGT T AAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T ACAAAGCAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CAA TGT T AAAA T T A T T - - - - - AAAAA T T T A T A TGAAAA TGT T CAAAA TGA T T T - - - - A T T T T T T A T AAA T A TGT AAAAAAA
GGGTGAGTGCCACCCC T T T CAAA T AAA T CACCCA T T T T T A T T ACAAAGCAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CAA TGT T AAAA T T A T T - - - - - AAAAA T T T A T A TGAAAA TGT T CAAAA TGA T T T - - - - A T T T T T T A T AAA T A TGT AAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - AAACCAA T AGT C T A - TGT T AAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT AA T TGT CA T T T T C - - - GGT AGA T A T AAAA T T T T T AGA T A T A - - - - - - AAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - A TGCAGACGAA T T AC TGA T AG - AAAGT T A T T - - A T AAAA T A T A T A T TGGAAAA TGT - CA T AA T AA T T CAAAAA T T A T TGA T AAA T A - - T AGGT AAA
CAGT AAC T AC T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CAA TGT T AAAA T T A T T TGA T AAAAAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T - - - - A T A TGT AA TGTGT A - - - - - - - AAA
AACAGCC T ACACAA T T T T C T ACAAGAGGAAAAAGT C TGTGGCGCA T T AAAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGACGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T C T CAA TGT T AAAA T T AAC T AACG - - - - - - - - - - T - - AAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T AAGT A T T CAAA T T AA
A TGT CAAC TGCAAA T CA - - - GTGT T A T T T A T T TGT A T A T T A T ACAA T AAGAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGACACA T T T T CAA T A T T AAAA T TGT C T AA T AAAAAAA TGA T T - - AAA T CGT T CAAAA T AAC T C - - - - A T TGT T AGGAAGT A - - CAAAAAAG
AC T CCGGAA T T AA T A T T T C T ACA T CA T AAA T T CA T T TGCCCCA T AGT T T AAAAAA T T T ACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CGA TGT T AAAA T TGC T CAA T AAAAAA T T T AA T TG - - - - - - - T T AAAA T AAGT T T - - A T A TGT T A T AAA T T C TG - - - - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGC T TGT AAA TG - - - - - - - - - -
TGCA T A T TGCGGGT T T T - - - A T A TGA T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - T AGGAAACAGAAACA T T T T CAA TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA TGA T T A TGAAA TG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACGGGGGG - ACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - AA TGT T T AAAAC TG - - - - - - - - - -
AA T T CA T A T T TGAA T T T C T T AC T T T AGC T ACAAGT T T AA T CC T CAA T AAAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAAAA T A T CCGT T T T T C T AC T ACA T AAAAAGC T C T T T CA T T T A - - - - - AAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - T AAAA TGT TGGGAAGT T TG - - - - - AAA
A T CAAAA T A T CCGT T T T T C T AC T ACA T AAAAAGC T C T T T CA T T T A - - - - - AAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - T AAAA TGT TGGGAAGT T TG - - - - - AGA
ACACCCCAA T CGAC T T CGCCGA T T T ACAAAAGA T T T TGCGC T C TGT TGT AAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T CCA T CA T - - - AGAAGAAGAAGAA T T C - - - - - - - - - TGGAAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCGGGGT T ACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGCC T A T AAAA T A - - - - - - - - - -
AAGT ACA T A T T A T CC T - - - - - - - - AA T AAAACAA T T TGT TGT A T A - CCAAAAAAA T T CACAGT CC T T T ACAAAGA TGCAACCAGGGGGACA T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_384.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 4127bp; fragments: 6053; full length: 0 (>=3714.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4127 bp
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TE: rnd_5_family_384.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 4470bp; fragments: 5937; full length: 0 (>=4023bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_384

 size: 4207bp; fragments: 3363; full length: 0 (>=3786.3bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

50
0

10
00

15
00

20
00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 4207 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF8

ORF2

ORF1

ORF3

ORF7

ORF4

ORF6 ORF5

Myb_DNA

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF13

ORF1

ORF12 ORF11

ORF2

ORF3

ORF4

ORF10

ORF5

ORF6

ORF9

ORF8

ORF7

DDE_Tnp_4

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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