
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3971
TGGT ACAGCCCGT CAC T T CAGAAC T AACAACCC T TGAAAA T AA T AA T AA - T CCGTGGGTGT TGC TGGA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAC T AGT CA T T A - - ACACCGGCCGAAA T C T C - - CGCAC T A TGA T CGCG
T AA T AC T TGAGGT AA T T T T T A T AA T AA T AA T - - - - AA T AA T AA T AA T AA - T CCGTGGGTGT TGC TGGA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T TGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T A T - - CCCACCAA T T AA T A - T AAAAA TGGAAAGA T AGT - - T AGCCAA T C T CAACG
TGGT ACAACCCGT T AC T T CAGAACAAACAACCC T TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T TGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T A T A T T - T A T CAGT C T T T T - - GAAAACAA TGAAA T AG - - - - GAAC T A T AA T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - AGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAAAAA T AACAAAAA T AA T A T A T AGT A T CAA T T - - - - T T CAAA T CAA T AAG - - - - - AA T T T A T T C T A T TGA T A
CGCCGA T CCGAACA TGC T T CAAAA T AC T AA T - - - - CAAGA T T CGGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T TGAA TGAAA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T - - - - - - - - - - - - TGCAC TGT T A
GCCCGAGA T T CAAGAACA T AA T AA T AA T AA T - - - - AA T AA - - - - - - - - - - T CCGTGGGTGT TGC TGGA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T - AA T TGC T T CAA T T A T T A T T AACAA T CAG - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GCGACCAACCCA T CA T CAA T A TGA T CAA T - - - - CGAAA T C - - - - TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T TGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAAA T - - - - - - - - - - - A T T T A T TGT T T
T TGCAACAGC T A T AAA T A T AA T AA T AA T AA T - - - - AA T AA T AA T AA T AAA T CCGTGGGTGT TGC TGGA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T AAA T AG - - - T T A T TGT AA T - A T CA T T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T T AA TGC T T AACAGTGGCGC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T TGAA TGAAACAA T AA T AA T AA T AA T A T A T CC TGT C TGGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - - - - - T T AA T T T T T T T T AA T A T TGT A T AC T A T ACAA T T T A T TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T T T A T T T ACA
CGT TGT T C T T C T T TGGT CACACCA T AGCGAGC T T - CACGGC TGT TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAAGTGCCA T AAAAAAAAGT T C T TGT AAGAA T - - - - - T T AAGAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCCGA T A T T A T T - - A T A T AA T AA T AA T AA T - - - - AA T AA - - - - - - - - - - T CCGTGGGTGT TGC TGAA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T A T AGA T C T ACCACAA T AA T - - T T A T T CAAAACAAGCA - CCA T T AA T AAACACACCCCAC T
CC T CAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T - - - - AA T AA T AA T - - T CAA T T AGAAGAAA T ACA T A T C - - - - - - C T AAC T TGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA T AGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - AGAAA T A T T A
CA T CAAAGT TGT T T T T T T T TGT AA TGGAACACCC T AAAAA T T AAGGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCGAGAAGAGAA TGGAGTGAAA T AA T AA T AA T AA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAACAGTGC T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T AA T AA T AA T - - - - AA T AA T T T T T T T T T - T CCGTGGGTGT TGC TGGA T C T CC T A T CGGACGCC T CCC TGTGCGAA T TGG - - - - - - - - - - T T AAGAAGGCAAGAAGAGAA TGGAA TGAAA T AA T AA T AA T AA T T T T A - - - T ACA TGAA T T - - - - - - - GAAA TGGGGGT A T T T T - - T CA T T T A T ACC - - - -
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TE: rnd_5_family_5022.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3971bp; fragments: 122; full length: 11 (>=3573.9bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000

10
20

30
40

50
60

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000

0
10

00
20

00
30

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

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3971 bp
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TE: rnd_5_family_5022.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

 size: 4278bp; fragments: 117; full length: 7 (>=3850.2bp)
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co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_5022

 size: 2124bp; fragments: 217; full length: 30 (>=1911.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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