
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5096
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGAGT T A T A T A T T C TGTGC T T ACAGC - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - T ACAGT AAACAA - T AGT AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A T T - - - T T AAC - - - - - - - - - - - - T ACAAGAGGAAA - T TGCAGC T T
- - - - - GCAGT T A T AC T T T T A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGAGT T A T A T A T T C TGTGAC T AAA TGAAG - - - - - - - - - - - T T T CAC T T T AGT AAACGAG - A T CAC T AA
A T T T CACAGA T CGCA T CAAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AA TGAGGC T T C TGT TGAGT T C T A T A T T C TGTGA T AGT AGAAA T T - - - - ACAAAA T T T T AA T T AAGT AAA TGG - - A T T A T T A T
A T T T AAGAGC T T T AA T - - A T T AA T T ACA T A T AAAA T T T T AGCGT ACCCGAA T T C T T AAAAAGAA T AAGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT AAGT T T A T T AAAAAA T A T T T C T C - GC T AAACGA - - T T T A T T AA
A T A T CACAA - - - - - - - - - AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGAACA - - - - - - - - - -
A T A T AACAGT T C T CA T T T AA T AAAAAAA T A T AAAA T T T T ACCGT T T T CGA T T T C T T AAAAAGAA T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGGT TGT AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGAAA TGAA - - - - - - - AAGA T A
A T A T AACAGT T C T CA T T T AA T AAAAAAA T A T AAAA T T T T ACCGT T T T CGA T T T C T T AAAAAGAA T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGGT TGT AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGAAA TGAA - - - - - - - AAGA T A
- - A T AACAGT T C T CA T T T AA T AAAAAAA T A T AAAA T T T T ACCGT T T T CGA T T T C T T AAAAAGAA T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGC T TGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAAGTGAACAA - T T T AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGACGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGCCC T AAGT AA T T T AA T AAAA T A T TGT T AAGT A T T AAGT A TGA T T T AGC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGC T AC T AC - - - - T T AA T - - - - AA T T T T CA TGCA T AGAA T AA - T T T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA TGT T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGCC T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCA T AC TGGGAAC - TGC TGCAC T
- - A T AACAGT T C T CA T T T AA T AAAAAAA T A T AAAA T T T T ACCGT T T T CGA T T T C T T AAAAAGAA T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGC T AC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGGT C T T AGA - - - - - AAC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGC T AC T AC - - - - T T AA T - - - - AA T T T T CA TGCA T AGAA T AA - T T T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGCCGCGT T A T A T A T T C TGTG - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAACC T T T T CGCAACAGC TGT A T AGTGACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGCCCACAC T AAGT TGT TGAAAAA T - - T T ACACAC T AAAAA - - T AC TGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AAC - - - - CACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T A TGGT T - - - - - AAAAC T T T - - - - - - - AGT AGA TGGGACC T A T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT - GAGT T A T A T A T T C TGTGC T T AGACAAA T - - - - - GA T AAGGT C - - - - - - AGT AGTGGAG - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_6946.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 5096bp; fragments: 3026; full length: 0 (>=4586.4bp)
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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 5096 bp
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TE: rnd_5_family_6946.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 5392bp; fragments: 2816; full length: 0 (>=4852.8bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_6946

 size: 1046bp; fragments: 1076; full length: 0 (>=941.4bp)
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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 1046 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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