
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9594
GCA T T T T AC T T CAA T T T A T T T T C T CC - - - GCA T AGT T T T CA TGGT AAGCGT T T T T T T AGA T A T T C T T C T T TGT A T T AAACGGCGT A T A T TGTGT TGT AAC - - - - - - - - - - A T CGAAAAAGT T T A T T A T CA T T T AAAAA T AGT T T A T A T AA T T T T T T T AAAAAA TGAAA T T T T AA T AAGAGT T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T TGGT A T AACA TGA T AC T AA T AAAAA T A T T T T T T T T AGA T A T T T T T T TGCGT AA T AAACAAC T T A T A T T A T A T T T T AC T - - - - - - - - - - A T C T AAAAAGT T T A T T A T AA T T T AA TGAGAGAA T A TGT AA T T T T T T T AAAAAA T AAAA T T T T AA T T A T AGT T T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T TGGT A T AACA TGA T AC T AA T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T A - - - - - AGT T AA T T T T T ACGAC T CAA T AGGT CAGTGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T T T A T T T CAAGT TGA T T T T AA T - - - T CAAAAGT AAAA TGT T TGT A - T T T T T T T AGA T A T T T T T T T T TGT A T T AAACAAC T T A T A T T A T A T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - C T AGA T AA T A T A T AC T AAGA T A T A T T TGA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AAAAAGT T T A T CAAAA T T T ACAGAGGGAA T AGAGAA T C T A T T T T AGGAA T A T A T T T T T T A T AA T AAC T T AAC T T
- - - - - - - - - - - - - AGT AAGT T T AGAAA T A TGAA T C T A TGAACAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCAA T AC TGGT T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T T T A T T T CAAGT TGA T T T T AA T - - - T CAAAAGT AAAA TGT T TGT A - T T T T T T T AGA T A T T T T T T T T TGT A T T AAACAAC T T A T A T T A T A T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T TGT T T CA - - - TGT T T T T T C T - - - A TGCGT CGTGAA TGA T AG - - T T T T T C T T AAA T A T T T T C T T T TGT C T T A T ACAA T T T ACAAAA T A T T T T AAC - - - - - - - - - - AAC T AAAAAA T C T A T T A T AA T T T AAAGAGAGAA T A T A T AA T T T T T C T AAAAAA TGAAAC T T T AA T AA T AGT T CAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AGAGAGA T TGC T T T AA T T T CAAGAGAGAA T A T A TGA T T T T T T T AAA - - - - - - AA T T T T AA T AA T AGT T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_747.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 9594bp; fragments: 7045; full length: 0 (>=8634.6bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

2000 4000 6000 8000

0
50

0
10

00
15

00
20

00
25

00

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 2000 4000 6000 8000

0
20

00
40

00
60

00
80

00

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

No TE domain detected

After TEtrimmer 9594 bp
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TE: rnd_5_family_747.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 11719bp; fragments: 7018; full length: 0 (>=10547.1bp)
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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_747

 size: 478bp; fragments: 738; full length: 43 (>=430.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 478 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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