
Start crop Point End crop Point

MSA length = 448
TGGGCA T T AA T T AAA T T AAA T C T AA T C T T AA T T AAA T T T T AGTGC - - - T T A T A T T T C T A T A T AAA T T ACGT AA T T CCACAA TGA T T T CC T T TGT T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AC T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C - - G
- GAAAA TGT CCAAC T TGGCGAGAC T CCGAAA T C T AA TGT AGT AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T A T AA - - - - - - - - - CACAGC T T CCGGT T T T T T C
- GGAA T T T CC TGT CA T TGCAAGAGA T T CGAA T AAAA T C T ACA T A T A T AACA T A T A T C T ACA T AAA T T A TGT AA T T C T AAGA TGA T T T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAAGGT AAA T T ACA T AA T AA T T AGT A T A T AAAA TGCACGA T T T T - - T
- GAAA T T T T C TGT CA T TGCAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T C TGT A T AAA T T A TGT AA T - - - ACAA TGA T T T T C T T T A T T T CGT T - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT T A T AACC TGT T AGGCAA T AAAC T A T T A T T T T T A T T T A T T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T AA T A T T T A T T T T T A T T T A T T T A T A T
- GGAA T T T T C TGT T A T TGGAGGAGAC T CGAGT AA TGT C T T C T A T T - - - - - A T A T T TGT A T A T AA T T T A TGT AAC T C T ACAA TGA T T T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT T A T AAC T T A T TGGGCAA T AAGCAA T T A T T T - - A T T T A T T T A T T AA TGT CGAC T T TGT A - - - - T T - - T A T ACA T AA T A T T T T A T T T T - - G
- GGAA T T T T CGGT CA T TGCAAGAGAC T CGAGT A - - GT C T T CCA T T - - - - - A T A T T T C T A T ACAAA T T A TGT AA T T CGACAACGA T T T CC T T T C T T A T C T C - - - - - - - - - - T T T AA T TGGGT T A T AACC TGT TGGGCAA T AAAC T A T T A T T T T T A T T CA T T - - - - - - - - - - - A T T T A TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CA T T T C T AA
- GGAA T T T T CGGT CA T TGCAAGAGAC T CGAGT A - - GT C T T CCA T T - - - - - A T A T T T C T A T ACAAA T T A TGT AA T T CGACAACGA T T T CC T T T C T T A T C T C - - - - - - - - - - T T T AA T TGGGT T A T AACC TGT TGGGCAA T AAAC T A T T A T T T T T A T T CA T T - - - - - - - - - - - A T T T A TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CA T T T C T AA
- GGAA T T T T C TGT CAC TGGAAGAGAC T CGAGT AA TGT C T T CCA T T - - - - - A T A T T TGT T T A T AA T T T A TGT AAC T CCACAA T AA T T T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT T ACAACC TGT TGGGCAA T T AGCAA T T A T T T - - - - - - - - - T A T T AA TGT CGAC T T T C T A - - - - T T - - T A T ACA T AA T A T T T T A T T T T - - G
- - - - - - - - - - TGT CA T TGCAAAAGAC T CAAA T AAAA T C T TGAA T T - - - - - A T A T T T C T T T A T AAAA T A TGT AA T T CCACAA TGA T T T CA T T TGT T T AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T T AAAA T AC T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGAA T T T CC TGT CAGTGCAAAAGA T T CG - - - AA T A T C T T CAA T T - - - - - A TGT T T C T A T A T AAC T T A T A T AA T T T CACAA TGA T T T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - T T T AC T TGAGT T A T A T CC TGT TGGACAA T AAAC T T T T A T T T - - - - - - - - - T AA T AA T T A T AA T TGA T T AAAAA T T - - T T T AGA T AAAA T T AA T T A T T - - A
- GGAC T T T CC TGT CA T TGCAAGAGA T T CGAA T AAAA T C T T CAA T T A T A - - GT A T T T C T A T A TGAA T T A TGT AA T T CCACAA TGA T TGA T T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGT T T AC T AC TGAA TGACAA - CAAAAACAA T T T C T T A TGCC - AG
T TGT CA T TGCAAC T A T TGCAAGAGA T T CGAA T AAAA T C T T CAA T T - - - - - A T A T T T C T A T A T AAA T T A TGT AA T T CCACAA TGA T T T T C T T TGT T CA T T C - - - - - - - - - - T T T A T T TGAGT T A T AACC T A T TGGACAA T AAAC T A T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGACAAA T - T T AGT CAA TGT AAAGAAAAA TGC T - - G
- - - - AA T T T CCGT CA T T T CAAGAAA T CCGAGT AAAA T C T T CAA T T - - - - - A T T T T CA T A T A T AAA T T A TGT AA T T CCACAA TGA T T T CCA T T T T T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGC T AGT T A T TGAACC - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAC T T T - - G
TGGAA T T T C T TGT CA T TGCAGGAGAC TGGAGCAAAAA T T T T CAA T - - - - T A T A T T T C T T T A T AAA T T A TGT AA T T CCACAA TGAC T T C T T T TGT T T AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T ACAAC T AA T CAAGAAC T - GT AAAAACCGGACGT T C TGT T - - A
- TGCA T T T T T T C T CA T TGCAGGAGAC T CGAGT AA TGT C T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T C T CAAA - - - - - T T CAAC TGGT AGCAAA TGT T - - -
- - - - - - - - - CA T C T A T TGC T AGGGT C T - - - - - - - - - T CC T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGA T T A TGACC TGT TGGGCAA T AAAC TGT TGT T T T T A T T T A T T T A T T T A T T C T C T T T AAGT AAAA - T T A - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGT - - A
- T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT - - T AACC TGT TGGGT AA T AAAC T A T T A T T T T T A T T T A T T AGC T A T CA T T AGT T AAC TGAAA - - - - - T A T T T CCAGC T CCA T A T C T T - - G
- T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT - - T AACC TGT TGGGT AACAAAC T A T T A T T T T T A T T T A T T AGC T A TGA T T AGT T AAC TGAAA - - - - - T A T T T CCAGC T CCA T A T C T C - - G
- - - - - - - - - - T A T T AGAA T AGAGT A T CCAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A TGGAAAGA T C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T CCGCCACAGAGGT A T AGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T CAAAA - - - - - T A T AGA T AA - - - - - - - T A T T - - G
- GGAA T T T CC TGGCA T AGCGAGAGAC T CGT AAAAAA T C T T CAA T CA T A - - GT A T T T C T A TGT AAA T T A TGT AA T T CCAGAA TGAA - T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T T T TGACA T T ACGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T T T - - -
- GGAA T T T CC TGGCA T AGCGAGAGAC T CGT AAAAAA T C T T CAA T CA T A - - GT A T T T C T A TGT AAA T T A TGT AA T T CCAGAA TGAA - T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T T T TGACA T T T CGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T T T - - -
TGAAA T T T T C TGT CA T TGGAGGAGAC T CGAGT AA TGT C T T C T AA T - - - - - A T A T T T C T A T A T AAA T T A TGT AAC T CCACAA TGA T T T T C T T TGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T CAAAA - - - - - T A T AGA T AA - - - - - - - T A T T - - G
- - - - - GC TGCCGCCGT T T CCGGAA T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T CGT T CGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA T A TGAA T T T CC T T T AC - - - - ACA T A T CAAA - - - - T AA T A T T T AA
GCAA T T T T T T TGC T A T A T T T AAA T A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT - - T AACC T A TGGGGCAA T AAAC T A T T A T T T T T A T T T AGCCGC TGT CGC T AGT T AGAGAAAG - - - - GCA T C T CCAGCAAC T T A T CCA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAGA T C T T T CAAAAAAC T T AAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGA T T A T AACC TGT TGGGCAA T AAACAA T T A T T T - - A T T T A T TGGACA TGA T CAA T T T T T T T AAC - - - - - - - - - AAAAAGGACGCAC T T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGAGA T T T T CGT AGAAACGT AGA T T A T - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGT A TGT AAA T A T T T AAAA - - - - - - - - - - - - AAAA T C T T T T C T T - - -
- GGAA T T T T C T A T CA T TGCAAGAAAC T CGAGT ACAGT C T T - - - - - - - - - - A T A T T T C TGT A T AAA T TGTGT AA T T CCACAACGA T T T CC T T TGT T T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T ACA T T T A T TGGT T CGGT CAGGACCCCG - - - - - - - - - - T T AA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGGGT T A T AACC TGT TGGGT AA T AAAC T T T T A T T T T T A T T T A T T - - - - - - - - - T AA T T A T T T A T A T - - - - - T T T AAA T A T A T T AGAA T T T T T AA
- GGAAA T CCC TGT CA T TGCAAGGAAC T CCAGAAAAA T C T T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT T T T A T CGGT T CCACAAA T T A - TGT AAACGT AC T T CCC TGC TGAA
- T AAAGCAAACACCAGT CAAAAAGA T T T T AA T A - - - - - T T T AA T TGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA TGCGAA T A T C TGACGCA T T - GT ACAGT T AAAA T T A T A T A T A - AG
T TGAGC T T T A T T C T AA T AGA TGAGAA TGAA T AGAA T T T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAC T T C T A T T A T C TGGA T C TGG - - - - - - - - - ACACCC T A T CC T T AG
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TE: rnd_5_family_6065.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 448bp; fragments: 12; full length: 4 (>=403.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400

0
10

0
20

0
30

0
40

0

TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 448 bp
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TE: rnd_5_family_6065.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: 791bp; fragments: 6; full length: 0 (>=711.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 100 200 300 400 500 600

0
10

0
20

0
30

0
40

0
50

0
60

0

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_6065

 size: 519bp; fragments: 73; full length: 7 (>=467.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 519 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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