
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1393
AAAAACA T T AA T AA T T T AAAACACCGAA T T AA T T AAAAA T T T AGA T A T T T TGTGGCGGA T CAACA T CGACAGAGACA T CCCAACCAGGGT TGT A T AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAC T T T AGGT T CA T - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T C T T T T T C
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - T TGTGGCGT A T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCA - GGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGGAGAA T A T T CAACCACCGAGAAGAACA T CACACA T A T T T T CCCACAAAA - - - - T AAAA T T AGGGGT T AG - - - - AAGAA T A T T CGACCAA T CAAAA T
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - - - - - - - - AGC T T - - - - T AACC TGTGACGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - A T CGGT T ACAGCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T TGTGGCGGA T CAACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T TGCCA T
CAAGAAGT T CGT AAGCCAACACA T CGA T C T AA T A T - AAC T T CAAGA T AAGTGT AGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAAACAGTGT TGT C T AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T AAAA T
CA - - - A T T T T AGAAAAACAAA T T - - - - - - - - - - - - - AGCC T T - - - AACA T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGGAGAA T A T T CAACCACCGAGAACAACA T CACACA T A T T T T CCCACAACA - - - - T CC T T TGTGAGGT T A T T AAAAAAAA T AA T - TGT C T T T AAA T A T
GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - GT CCC TGTGGCGGA T CGACA T CGA T AAGT A T A T CCCAACCAGGGT TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGAGAA T A T T CAACCACCGAGAACA T CA - CACACA T T T T C TGCCACAGAA - - - - C T AAA T T T AAGGT T A - - - - - AAAAGT AC T A T A T CCAGT AAAAC
CA - AAGGT AC T CAAAGCCAGT C T T - - - - C T A T T A - - - - - - - - - - - CGT AA TGCGGCGGA T CCACA T CGACAACCACA T ACCAACCAGGGT TGTGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA - - - AACACA TGGTGT CAAA TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T T TGTGGCGGA T CGACA T TGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAACCACCGAGAACA - - - T CACACA T A T T T T CCCACAC T T T ACA TGAGA T ACAAGGCCA T - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT T TGGGA
T T - - - T C T CAGT AGAACCAA T T T C TG - - - T AA T - - - AGC T - - - - - GC T AC TGTGGCGGA T CGACA T CGA T AAGCACA T CCCAACCAGGGT TGT ACAAGAA - - - - - - - - - - AAGAGAGAA T AC T CAACCA T CAAGAACAACA T T ACACA T A T T T T CCCGCAC T A - - - AAC T TGT C T AAGGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC TGTGTGGCGGA T CGACA T AGAGAAGCACA T CCCAA T CAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACAGAGAA T AGT CAACCACCGAGA T CAACA T CACACA T A T T T T CCCACAAC TGA T AGCGC T T CCAAAA TGAC TGAGAAACA T AC T - T A T T T A T C TGT AC
CA - - - A T T T T AGAAAAACAAA T T - - - - - - - - - - - - - AGCC T T - - - AACA T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGGAGAA T A T T CAACCACCGAGAACAACA T CACACA T A T T T T CCCACAACA - - - - T CC T T TGTGAGGT T A T T AAAAAAAA T AA T - TGT C T T T AAA T A T
TGAAA T T T TGA T TGA T CAGTGT T T TGT T C T AA T A T A - - - T T T A - - T A T T T TGTGGCGGA T CGACAAGGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T T A T T CGAA TGT C T T - - - - - - - - - - - C T ACAGT T AA TGACA T
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T C T CAACCAGGGT TGTGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGT T C TGAA T T T AC - - - AA T AAAAAC T - - - - - - - - - - - - - -
TGAAA T C T TGA T TGGT CAGTGT T T TGA T C T AA T A T A - - - T T T A - - T A T T T TGTGGTGGA T CGACA T CGACA TGCACA T CCCAAC T AGTGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - A T T T C T T CAAGCGTGAG - - - - - - - T AGAC T AAAGT CAC TGACA T
CA - GCGA T TGT T A T T C T T A TGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGTGGCGGA T CAACA T CGA T AAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGAAGAA T A T T CAACCA T CAAGACAAACA T CACACA T A T T T T CCCACCA T A - - - - T T T A T T ACGAGGT - - - - - - - - - A T A T A T - - - - - C T CAAAACA T
A T - - - GC T T C T T TGGT T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCCAC T AGGGT TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGAGA T CA T T CAACCACCGAGAACA - - - T CACACA T A T T T T CCCACAGT A T A - A T T T T CAC TGAAA T T AC T AAA T T CAGT AA T - T AAAGGT T AAAGT
AA T A TGC T A TGCGGGCCCAAGT T - - - - - C T CGT T T A - - - - - - - - - CCCA T TGTGGC TGA T CGACA T CGA T AAGCACA T ACCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGGAGAA T A T ACAACCA T CAAGACAAACAGCACACA T A T T T T CCCACACCA T T T A T AA T T T T CGAGGT CCAGAGGCAAAA T T A T A T C T T T TGT CGT A T
C - - - - - T T T CA T AA T T T T CAA T T T T T - - - - - - T A T AAGC T T T AAAAAAA T TGTGGCGGA T CGACA T CGA T AAGCACACCCCAAGCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - AACGGAGAA T A T T CAACCAC TGAGAACAAC T T CACACA T A T T T T CCCACAAAA - - - - T CAAA T A T CAGGT T A T T AAAAAAAACAA - - - - - A TGT CAGCGC
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TE: rnd_5_family_5611.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1393bp; fragments: 934; full length: 1 (>=1253.7bp)
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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 1393 bp
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TE: rnd_5_family_5611.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_se.fa

 size: 1713bp; fragments: 750; full length: 0 (>=1541.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_5611

 size: 312bp; fragments: 431; full length: 194 (>=280.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 312 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000
0

50

100

150

200

250

300


