
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5658
ACCGAGGACA T AC - AGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGA T AAAGT TGCCGA T CA T TGT CACA T T ACAGGCAAC T A T AGAGGGT T A TGTGT
AAACAAA T AA T A T AAAAC T C T T CCA T T AA T AA T T CGACGAGGT A T AC T A T AGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAGAA T A T - AA TGA T T C T T A T ACACCGT CCAA TGAAA T - - - - - - GAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGA T AAAGT TGCCGA T CA T TGT CACA T T ACAGGCAAC T A T AGAGGGC T A TGTGT
GAC TGAA TGACA TGGGT AAC T ACCA T CGACCAC T - - - - - - - - - - - ACCGCAGT AGGT AA T A T A TGAGAGAC - - - CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC TGAA TGACA TGGGT AAC T ACCA T CGACCAC T - - - - - - - - - - - ACCGCAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CCAAAAGT ACGGC TGT C T T C T C T C TGT C T T T CGGCGCCA TG - A T A T CAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGA T AAAGT TGCCGA T CA T TGT CACA T T ACAGGCAAC T A T AGAGGGC T A TGTGT
GGAGA T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGA T AAAGT TGCCGA T CA T TGT CACA T T ACAGGCAAC T A T AGAGGGC T A TGTGT
AGAAAAAGGA T A T - AA T AA T T AAA T CAAA T AA T T AAA T CA T A T T - - - - AGAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGGA T AAAGT TGCCGA T CA T TGT CACA T T ACAGGCAAC T A T AGAGGG - - - - - - - -
AA T T A T A T AA TGTGT AAAC T T T C T AACA T AAAGA T AGGGT CGAA T ACAGAAGT AGGT AA T A T A TGAGAGACCC T CC T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT CC TGA - - - GT CCGC T T T CCCA T ACGACA T CGAAGAGAGC TGT AAGAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AGA TGG - - - - AC T A TGT AGCGT CAAAAAA T T AACACGT AGT CCGT T - - - - T A T T T T C T A TG - - - - - - - C T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAGCA TGGGAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AGA T AA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCCAAAGT TGAC T AGAAGAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACGGA T - - - - - - - - - - T T T T CGAAAGT CAAA T T CCAACGAGAA - TGCCAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAA T A - - - - - - - TGT T T T T T AA T T T T T AGT T AAAAAACGT T - T TGAAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGGT T - - - - - T A T A T C T A T T AGTGGGT AA T CGAA T T TGT A T - T ACGAGT AGGT A T T T T A TGAGAGAGCC T CC T CC T CA T T T T C TGTGA T T T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 5658bp; fragments: 815; full length: 0 (>=5092.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000 5000

0
50

10
0

15
0

20
0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000 5000

0
10

00
20

00
30

00
40

00
50

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 4000 5000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5658 bp
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5816bp; fragments: 649; full length: 0 (>=5234.4bp)
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TE: rnd_5_family_588

 size: 1453bp; fragments: 225; full length: 19 (>=1307.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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