
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6429
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGAAGAGT CC TGAAGAAGAGAACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAAA T T T T A T T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
A T A T A T AA T AA T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
A T T TGGGACAA T T - T T A T ACA T AAGGAC T C T CAAAAGGTGGTGT T T TGT AAA T T A T AA T T AA T AA T C T T AA T AAAAAC TGA TGT A T AAAGAGGGGC T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAGCGA T AGT CACAGT CCGAAAA TGT AGCAAAA T AAGCGT T CGGCA T T - - - - - - - - - T AA TGA T ACGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGTGAA - - - - - - - - - ACGTGAAACAACCA T CAAACCGCAC T A T CCCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T AGT A T A - - - AA TGCA T T AA T T CA T T C T CAAAACGAAGGT T T T AAAG - - - - - - - A T CAA T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T AA T AA T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T AA T T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T ACACC T CACGAGGCACA T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
A T A T A T AA T AA T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T AA T T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGGGACAA T T - T T A T ACA T AAGGAC T C T CAAAAGGTGGTGT T T TGT AAA T T A T AA T T AA T AA T C T T AA T AAAAAC TGA TGT A T AAAGAGGGGC T CGT - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
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TE: rnd_5_family_7251.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 6429bp; fragments: 605; full length: 5 (>=5786.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6429 bp
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TE: rnd_5_family_7251.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 6607bp; fragments: 597; full length: 4 (>=5946.3bp)
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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 6000

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_7251

 size: 1041bp; fragments: 388; full length: 72 (>=936.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000
0

200

400
600

800
1000


