
Start crop Point End crop Point

MSA length = 813
T T ACCGT AC T TGT ACGGT AA T T T CGGA - TGTGACAGA T AAAGCACGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAACGT TGGCAACCC TG - - - AGGC T T AGACAAGT T CC T AAA T AA T AGT T ACCCCAAA T CACGGACGT
T T ACCGT AC T TGT ACGGT AA T T T CG - - - GT T AA TGT ACAGT A T ACGA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - A T T T CAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCA T TGCC T CAGAGT AACAGAAAAGCAAAC T T T A T CCCAAC T T AGC T TGGA
T T ACCGT AC T TGT ACGGT AA T T T CG - - - GT T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TG - - - - - GGT CCAGGGT CCAGT AGG - - C TGAGAGA T CAACAA TGA T TGAAA T
T A T ACA T C T T CAGT T C T T AAA T T T AAAAAACAA T T ACAGAAA T ACA T T A TGAACGACGCA T T T ACGT AA T ACGT A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T A T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCGT TGCC T CACGT AGC T AGGGACA T AAAA T AGT A T CGA TGCC T AC T AAGT
T AAGT A T T T T CAGT T T T T AA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T T CGAACGACGCA T T T ACGT AC T ACGT A T AA T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T A T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCAGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAGGT TGGCAACCC TGCAA TGTGTGTGT TGT CCAGTGT T A T T A T AA TGGA T A T T TGAAACGC T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T A T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGAA T T AC T T T AGC T CCC TGGC T CCA T AAA - - - - - C T CCAAGT T A T T T T AGC
- - - - - - - - - GAAAA T T A T AAA T TGAGAAC T T AAAA T T CCC TGT ACA TGT CAAACGA T ACGT - - - - - - - - T ACGT A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T A T - - - - - - - - - - A T CA T AGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AA T AAAGC T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T ACGGT AA T C T CG - - - GT T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT A TGGT AAA T CA T T T T TGAAAAGT TGGCAACC T TGGGT CCA TGTGAAGCAACAC T AAAA - AA T AACAACAC T A T T T TGAACAGA T
- - - ACAA T T T T A T TGGT T T A T T T CAAAGAA T A TGA T TGGAGTGACGGAACGAACGACGCA T T T ACGT AA T ACGT A T A T T TGCCGTGC T T T A T C T - - - - T T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCAGT ACGA T AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAGCCC TGGA T CAAC TGAAAGTGT CAGC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACCGT AC T T A T ACGGT AA T T T CG - - - GT T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACC TGAA T T T C T T A T AA T A - - - T AA TG - - - - - - - T T T AAGC T AA T
T T ACCGT AC T TGT ACGGT AA T T T CG - - - GT T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGA T ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCGACCC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - ACGGT AA T T T CG - - - GT T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGA T ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT T AGCAACCC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT A T T T T CAGT T T T T AAA T T AAAAAAACAA T T A T AGAAA T ACAA T A TGT ACGACGCA T T T ACGT AA T ACGT A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T A T - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCAA T ACGTGAGGCAACC TGT A - - - CAA T CA TGGCAC T A TGGCACCCA T AG
C T T CCGCACCCAAA TGACGGGT T CA - - - T T T T A T A T ACA T CA T A TGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACCGT AC T T A T ACGGT AA T T T CG - - - T T T AA TGT ACGGT A T ACGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGT T T A T A T CAGT C T A T AAGT T CAAAAACCAAAAA T T AGAACACGTGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGA TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCA T T A T T T T TGACAA T T AGT AAAA T AAGAGCGA T CCAAAA TGA T TGAAA T
GCGT T CCAGT T A T T T T T CCAC T T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT AA T T T A T A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGA T AC T A T T T T A T CGA T AC
GCGT T CCAGT T A T T T T T CCAC T T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGT AA T T T A T A T A T T TGCCGTGC T T T A T C TGT C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGA T AC T A T T T T A T CGA T AC
CCGT T T A T A T CAGT C T A T AAGT T CAAAAACCAAAAA T T AGAACACGTGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGA TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCA T T A T T T T TGACAA T T AGT AAAA T AAGAGCGA T CCAAAA TGA T TGAAA T
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TE: rnd_5_family_6425.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: 813bp; fragments: 150; full length: 48 (>=731.7bp)
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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

After TEtrimmer 813 bp
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TE: rnd_5_family_6425.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: 1117bp; fragments: 146; full length: 0 (>=1005.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 200 400 600 800

0
20

0
40

0
60

0
80

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_6425

 size: 840bp; fragments: 188; full length: 48 (>=756bp)
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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 840 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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