
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2987
T AAC T T T CAGT CACA T T T T T T AA T TGGTGAGT C TGGTGAAA T T C - - - - - - T AC T A T CAAAA TGT T CGTGGAA T T AGAAC T AAAC TGAGTGA T A T T T AACA - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T AA T TGT A T T AA - A T AA T A T T AA T AACAC TGT A T A T T CAA T AAAA T AA T T TGCA T CAAA T AAACAA T T C T A T T T T A
T AAC T T T CAGT CACA T T T T T T AA T TGGTGAGT C TGGTGAAA T T C - - - - - - T AC T A T CAAAA TGT T CGTGGAA T T AGAAC T AAAC TGAGTGA T A T T T AACA - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T AA T TGT A T T AA - A T AA T A T T AA T AACAC TGT A T A T T CAA T AAAA T AA T T TGCA T CAAA T AAACAA T T C T A T T T T A
AA T T T TGT A T TGCG - - - - - - - - AA TGT CGGA T T T CG - - - - - - - - TGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T CA T T CA T T CA T T CA T T CA T T CA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAAAAA T AGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T TGA TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCAGA T - T T CAAA T CAAAAGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A T A T A T TGCA T TGT T AAAGT AAAAA T AAGT A TGACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT T AA - - - - C T C TGT - CCAAAAAGAAGA T T A T A T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T C T T T C T T T - - - - - - - - - - - AA T T AAACGT C T AGTGA T A T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T C T T CAA T AA T C T T AGT AC T TGACA T T CGGAAAAA T AA T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T A
T ACAC T T T AGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AGTGT T AAA T CAAGT AGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T
T AC T AAACAAA - - - - - - - - - AAAAC T CAGAA T T T AGT CGAA T AA T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACAGT T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGC T AA TGAAA T T T T A T AAAAAA TGAGT C TGGTGAAA TGC - - - - - - T ACCGT CAAAA TGT T CGTGGAA T T AGAAC T AAAC TGAGTGA T A T T T AACA - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T A T A T T T A T T T A T AAAAAA TGA T - - - - A TGGT AAA T CGT AAACAGAA T CA T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A
GA T C T CACAGT CAAA T C - - - - AAAAAC TGAGT C TGGTGAAA TGC - - - - - - T AC T A T CAAAA TGT T CGAGGAA T T AGAAC T AAAC TGAA TGA T A T T T AACA - - - - - - - - - - T T AC T AAACA T T T A T T T A T T T A T - - - A T T A T A T AGA T T T AA T A T T AA T AA T AC T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T AAAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCCA T A T AA T - - - - - - - - T T AAA TGACGAGCGA TGT T CA T T T C - GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T CA T T CA T T CA T T C - AAGA T T T CGA T AAGA T A T T - - - - - CAA TGAAAA T CCGAGAG - - - - - - - - - - - T CGAC T AAGCAA T T C T AA T C T C
T A - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AA T T TGTGGTGGT AA TGT A T T AC T T T TGC T AC T A T CAAAA TGT T CGTGGAA T T AGAAC T AAAC TGAGTGA T A T T T AACA - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T TGT T CAGT T T A T T T T CAACA T T AACGA T A T T TGAGA T T CGCCAGAGT AC T T T A T - T T AAA T AAACAA T T CCA T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AGAGGACGA T T T C T TGCACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAACA T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T TGCCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3927.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2987bp; fragments: 135; full length: 5 (>=2688.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000 2500

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2987 bp
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TE: rnd_5_family_3927.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 3397bp; fragments: 120; full length: 0 (>=3057.3bp)
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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_3927

 size: 770bp; fragments: 81; full length: 20 (>=693bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 770 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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