
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11149
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T - - AA T A T AAAA T AAAACA - - - - - - T T C T T A T AGCC T CCA T A T ACGAA TGAA TGC T T T TGAA T A T - - - - - AAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AAAGT T ACGGAGGGAAA
- - - - T ACAAAACAGAGT AGAAAAC T T T AC T T T A T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT A T T T T T AG - - - - - - - - - - - A T T T T TGCAAAGA T CCGCCGA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T - - AA T A T AAAA T AAAACAA T CA T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGGAAA T T T T T T A T T CCAC T A - A TGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T - - AA T A T AAAA T AAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT CAAAAGA T - - - - - GACA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T - - AA T A T AAAA T AAAACAACGA T T T T T CCA TGGC T AAC T - - - - - - - - - - - AAGTGT T T AAAAA T - - - - - GA T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACCA T CA - T T C T A T AAAAA T AGT AGA T T T A T AAC T T T T T T T A T TGAGAAAA T TGGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGC T T CC T T T T TGAACA T T T TGT A T CC T T T T CA T AA T T A T T CGGGA T T T AAA TGGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAAAA T A T AAC T ACCA T
T T T CA T AAGAGCAGA T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GCAAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC - T T T T A T AGA T T CGA T A T A T T A T TGAA T A - T T T T T AGGGT AGAGT T ACGGA
T T T CA T AAGAGCAGA T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GT AAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACC T A T - - - - - - - - - - GT T AGGCGGGA TGT CGA T CG - - CCGTGAGGT A - - - - TGCGGA
GA T T A T T AAA - - - - - - - T C T T A T T T T AACAA T AAAAA T AGT AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAA T TGA T - - - - ACA T A T ACAA - - - - - - - - CAGAAA - - - - - - - - - - - - - AAC TGGTGC
- - - - - - - - - - - - GGAA T A T T AAA T AAAAAAAGAAAAAA - T T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC - T T T T A T AGA T T CGA T A T A T T A T TGAA T A - T T T T T AGGGT AGAGT T ACGGA
T T T CA T AAGAGCAGA T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GCAAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC - T T T T A T AGA T T CGA T A T A T T A T TGAA T A - T T T T T AGGGT AGAGT T ACGGA
- - - - - - - - - - GCGGGT - AA T ACAC T CAA TGT CAGGAA T TGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T T AAA T AAGT T - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACACAC TGG - T CGAACAAAA T TGT T - - GT CA T T A TGT T CGT T T T T CGA T CA T T ACGT AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AGT C T T TGT CACAA T CCACACA - - - - - - - - - - T T A T ACAC T C T A T AGC T C T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGACAC T AGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AC T T - - - - - - - - - - - - GAAAGT T AA T CGGA T T - GC T CGAAGA TGT AA T T ACCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAAA T - - T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA - - - - - - - - - - - - - AGCAA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T A T T T CC TGA T - - - - - - - - - - T A T AA T T ACA T A T T T ACC T CA T T AGGGC T CCA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAACGGCA T C T TGT T T AA T T T AAAAAAACACC T TGT A T T T T ACGAGAA T CAGA TGCACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T T A T T T T TGAC T T ACACAGGGT T CGGT CAGA T A - - - - - - - - - - - - - AA T AAC TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAC T CCAGC T CGA T T C T T C T CGAAC T CGAA TGAA T C T T C T T T AA TGCGA TGT T AAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAA T AGGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAAGT AGT - ACA T A T CCA T T CC T T CCGCCAGCAGA T A T T T T T C T CGA T AAAA TGA TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC - - T T T A T AGA T T CGA T A T A T T A T TGAA T A - T T T T T AGGGT AGAGT T ACGGA
T T T CA T AAGAGCAGA T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GT AAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC T T T T T T T AC T T C T T C T CCGC T AACAAAAA - AAC T TGAAAAA - - - T TGCG - -
- - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GCAAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T ACC - T T T T A T AGA T T CGA T A T A T T A T TGAA T A - T T T T T AGGGT AGAGT T ACGGA
T T T CA T AAGAGCAGA T T T T T AC T T T T AAAAA T AAAAA T - GT AAA TGAA T T CAACCGC T CACGC T A T A T A T ACA TGT CC T ACA T T AC T T AA T AAAAA - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAGACACC - - - - - - - - - A T AGGAAAAA T AAA T ACA T ACAGGT CAAGT CAAGAA T A T AAA
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TE: rnd_5_family_678.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 11149bp; fragments: 2048; full length: 0 (>=10034.1bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000 10000

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000 10000

0
20

00
40

00
60

00
80

00
10

00
0

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000 10000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 11149 bp



0 2000 4000 6000 8000 10000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_678.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 11713bp; fragments: 1629; full length: 0 (>=10541.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_678

 size: 3124bp; fragments: 135; full length: 14 (>=2811.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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