
Start crop Point End crop Point

MSA length = 394
GAGC T A T - - - - - - - - - - - T TGT T TGT AC T CAAAAC T - - - CGAGC TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGAGGGC T AAAACGT CAACA T T AAAAAGGGT T AGA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T TGGCCGGGGAAGGT AGCAAGT T AACC T TGT CGACCAAC TGCGGTGTGT T CAAAGT AA T TGAA T CAAAAA T CAAAAGC - - - - - - - - - - A T AAGAAA T AAGACA T AAGA T A T CACCAGAAAA T C T C T T T - - - - - - - - - - GACC T CGCGGA T A T A T T A TGTGTGTGA T AGAGT T T CACAAGT A T CA - - - -
- - - - - - - AAACGGGCAGA T AGT T TGT CCAGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGT AA T TGAA T CGGAAA T CAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGT AGACAA TGA T A T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCAA T T A
- - - - - - - AAACAGGCAGA T AGT T TGC T AAAGAAAGGCAGAAAGC T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CGGAAA T CAAAAGT - - - - - - - - - - CA TGAAA T T T CGAGGTGAGT T A T CA T T AGAAAA T C TGT T T T AAAGAGGCGGT C TGGAGGGA T AAAACA T CAA T ACCAGAGAGGGT T AGAAAACAGA T AGA
C T CC TGT AAGGAGGCAGAGAGT T TGGCAAGGAAAGGT AGCAAGCCCAGT T TGT TGACCAAC TGCGC T T AC T T CAAAGT AA T T T T A T C TGAAGT CAAGA T C - - - - - - - - - - A T TGGAAC T AAGGT A T AAGA T A T CGCCAGAAAA T C TGT T T T AAAGAGGGGA T C T TGAGGAC TGT AA TGT CAAAA T CAGAGAGT T T T AGAACAAAGA T ACA
- - - - - - - AAAC TGGT AGACAA T T TGGCCAGGAAAAGT AGCAAGC TGA T T C TGT CGACCAAC TGCGC TGAC T T CAAGGT AAC TGAA T CGGAAA T CAAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T TGAGGGC T AA T AAGT CAACA T CAGAGAGGGT AGAACAAAA - - CA T A
CGA T AA T AAAAAAGGCGAAAGT A TGGCA TGGAA TGA T AGCAAGC T AACC T T A T CGACCAAC TGCGC TGAC T T CAAAGT - - - T T CA T TGAAAGT CAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAAAAC T AAAACGGCAAGA T CACAAAGGA T T ACCCAAAAGGC T T C
T T T CGA - - - - - - - - - - - - AGGT C T TGGT TGGAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AAGAAC - - - - - - - - - - A T TGGAAC T AACACA T AAGA T A T CGCCAGAAGA T C TGT T T T AAAGAGGCAA T CC TGAAGGC T AAA - - - - - A T CAACAGAGAGGGT T AAAACAAAGGCA T A
C TGCGC T AAACGAACA TGCAGT T T CAGCAAAAAA T A - - - - AAGT T AACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGCGC T AAACGAACA TGCAGT T T CAGCAAAAAA T A - - - - AAGT T AACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGG - ACC T AGACA T AAGA T A T TGC T AGAAGACC TGT T T - - - - - - - - - - A T A T AGAAAGCAAACAA - - - - - - - - T AGA T AGGA T T AGAACA T AGGT AGC
- - - - - - - GGA T AGGGAGC T TGCGT T T T AAAGAAA T ACGGT AGGA T AAGCA - - - - - - - - - - - TGTGC TGAC T T CGAAGT AA T TGAA T CGGAAA T CAAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGT TGGGA T AAGCCCGT T A T CCGAAAC TGTGC TGGGAC T CACG - - - -
CGAC T A T AAACAGGCAGACAGT T TGGCCAGAGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AGAGGCAGGAGT ACGT AAAA T AGAGAAGGT T AAGAGGAA T CAAAA
AA T T T T T - - - - - - - - - - - T AGAA T T CAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T CAAGAGC - - - - - - - - - - A T TGAAAC T AAGACA T AAGA T A T CGCCAGAAAA T C TGT T T T T AAAA - - - - GT C T TGAAGG - - - - - - CGT T AA T ACCAGAGAGGGT T AGA - - - - - - - - - - -
T T T CAA - - - - - - - - - - - - C TGCC T T T T T CAAAACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T CAAAAGC - - - - - - - - - - A T TGGAAC T AAGACA T AAGA T A T CGCCAAAAAA T C TGT T T T AAAGAGGCGA T C T TGAGGGC T AAAAC T CCA T CA TGAGAGAGGT T TGCAACAA - - - - - - -
CG - - - - - - AACAGGCAGACAGGC TGA T T - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - TGCCGACCAA T TGCGC TGAC T T CAAAGT AA T TGAA T T AGAAA T CAAGACC - - - - - - - - - - A T TGGAAC T AAGACA T AAGA T A T CGGCAAAAAC T C TGT A T T AAAGAGGCGGT T A TGAGGGC T AAAACA T CAA T A T CAAAGAAGGT T A T AACGAAGGT A T A
CGACGACGAGACAGC TGA T AGT T TGCCCAGGGAAGC T AACAAGC TGAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGAAA T CAAGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CAGCAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA
T A T T T AG - - - - - - - - - - - CAGT C T A T AGGAAACCAGT AGCCAGC TGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC TGGAGGC T AAAA T - - T T A TGT CA T AGAGTGT T AGAAGAAAGGT T T A
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TE: rnd_5_family_4679.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 394bp; fragments: 14; full length: 0 (>=354.6bp)
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co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300

0
10

0
20

0
30

0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 100 200 300

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 394 bp
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TE: rnd_5_family_4679.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 734bp; fragments: 6; full length: 0 (>=660.6bp)
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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_4679
 size: 507bp; fragments: 5; full length: 1 (>=456.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 507 bp



0 50 100 150 200 250 300 350

ORF2

ORF1

zf

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400 500

ORF1

ORF3

ORF2

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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