
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7403
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - A TGCAA T T A T T AC T T C T T A TGGAGGACGAGA T A T TGA T T T
- - TGAAC T CGA T A T AGGT A T ACC T ACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGAAAAAAAGT AA T A T AAGAG - - - - - A T A T A TGT T T CA T T TGT A T AAAAACAAGAAA TGT TGA T T A
- - - AGA TGT AAGGAAA T A T CC T C T AGT T TG - - - - - - A T A T T T A T T T T C T AGAAAA T AAGAGAGGT ACGA T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT AAAACGGT AA T A T T AAAAAA - - - ACACCAC T T T T AAA T T T T T AA TGG - - - GAA T T T T T T T AGA
- - GAAAGAAAAGAAAGT AAAGAGTGAGC T AAAAGT - AGAAACCGT T A T T A - - - - - - - - AAAACA T T T ACCCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - AGT AAA T T C T T T T T AAGT T CGAAAGGCGACGAGT CGCAAAGCA
- A - - - - T AGT T TGAAGT T TGA T T T CA T A T A - - - - - - A TGT CA T T T T AACA - - - - - - - - - - ACGT CAACGGCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AA T AGACGT A T C TGT TGAAAAAAA TGTGT T CC TGAGT A
- - - - - - CAAA T T T AAA T T A T AAA TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCCA T C T ACCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - CA T T A - T A T AAAAAAAAA T AAAACGC T T T TGCAGAACAAAAAAA T CCAGC T T C T AAA T T
T A T AA - T AGGT AGAGACAA TGAC TGC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - T A T AAA TGTG - - - - AAAGT AAAA TGA T TGAAAGAGT TGGCAAACC TGA T T T T T T AA T T T
- A T AAA T AAAA T AAAGT TGT TGAA T AGGTGCAAAC T T TGTGC T T T AAC T AAAAAA T AAAACAGGT A T AGACGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGCCCCGA TGCAC T AAAGCAGCA - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T AACAGGAAAGT T A T T A T T AAC T T T AAAA T T AAGT TGT T T T AA T T AAAAA T AAAA T T A T T AAACCCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T ACGT T T A T T T A TGT CA T AAAA T AGGC TGT T CGT T T
- A T AGA T A TGA TGAAACAACCGA T AGCC T CAAAA T T A T ACAA T C T AA T T T AAAAA T AAA T AACA T AAAA T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT AAAACAGT AA T A T A T AGAAGAGT A T AA T AGACGT A T C TGT TGAAAAAAACGTGT T C T TGAGT A
T ACAAA T A T AA T AAGGCAA T AAA T AA T T - - - - - A T - A T AAC TGC T CAC T A - - - - - - - A T AAGGGTGT C T CCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGTGT T - CAGCGGT A T AAAAA - - TGT AC T AAAAGT T AGTGT CA T T CGA T AGC T AAAAA T CAAA TGT
T - - - - - AAAAAAA T TGT CGCGGC T AAGGT T ACAA T AA T C T T A T T T T A T T AAAAAC T AAA T ACC T T T AAA T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGA T C T T TGT AGT T CGT AAAA - - - AAGT CCCAAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT - AAACAGT A - T A T AA T AACA - - - AAA T TGCGA T T ACGT A T TGAGT AA - - - AAGT T AC T T TGAA
T - T AAA T CAGT T AGAA T T A TGT T T AAAA T A - - - A T T T TGC T TGT C T A T C T - - - - - - - AGAGCAC T T TGT CCGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - CA T A T TGAAACCC T T T C T CGCC T C - - - A T T A T A T T C T CC T T CC T - - AAA - - - AAGT AA T AACA T CGAGGGGTGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T A TGA T AGAA TGACA T T T T A T - - - - - - A T - A T A T T T T A T T AA T T - - - - - - - - - - A TGGT AGCACCGAGGGGCGT C T CAC TGT TGGAA T T ACA TG - - - - - - - - - - ACA TGT ACA T T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT ACAA T T T T T ACCCAAGTGAGACACCCC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGGGT AAACC - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_51.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7403bp; fragments: 49461; full length: 2 (>=6662.7bp)
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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 7403 bp
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TE: rnd_5_family_51.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: 7714bp; fragments: 48729; full length: 1 (>=6942.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

00
60

00
70

00

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_51

 size: 1823bp; fragments: 202; full length: 11 (>=1640.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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