
Start crop Point End crop Point

MSA length = 856
T T AA T T - - - - - - - AACGTGAGACAAAAGCCCC T T C T C TGCGT T T AGGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGA T T T T T T CGCAC TGA TGA TGGT T T CA T AGTGCACAAACGT CGT CAA - - - AA T A T CA TGAAAAA TGGGAC T C T T CGAGT CCC T T A T T CCGAGT T T CA
T T AGGAGA T CCA - AA T A TGAGGT T A T TGA TGCAA T T T T A T AC - - AGA T T T AAA T AAAA T A T AGAAA T CC T A T ACGCCGT T CAGGCAAAAA T T T AC T T AAA - - - - - - - - - - GAC T A T T T T T T CGCA T TGA TGA TGGT T T CA T AGTGCACAAACGT CGT CAA - - - AA T A T T A TGAAAAAGGGGAC T C T T TGAGCCCC T T AGT CCGAGT T T CA
T T AA TGGGC T T AGT T T T A T A TGGAGT AAAAA TGA T T A T AAACGT AAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGGT T T T T T CACA T TGA T AA TGGC T T CA T AGTGCACAAACGT CGT C - - - - - AA T A T T A TGAAGAA TGGGGC - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T TGT AACA
T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCCGT T C T CGT T T T T CA T T TGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T T C T - - - - - - - - T C T TGTGTGT CGTGT CA T T C T TGT CGTGT CACG
A T AAC T CA T T C T - TGCGCAGGC T T AGCAA T T TGA T T T TGT AA T TGC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T CGCAC TGA TGA TGA T T T CGT AGTGCACAAACGT CGT CAA - - - AA T A T CA TGAAAAA TGGGGC T C T T CGAGCCCC T T A T T CCGAGT T T CA
T T AGGTGAAA TGT T T T AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T T T CC - - - - - - - - T C T CGCGTGT CGTGT CGC - - - TGCCGTGT CACG
T T AGC T CACC T T T CA T CA T ACAC TGCAGCCA T T T T T AA T T AC - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T T CC - - - - - - - - T C T CGTGTGT CGTGT - - - - - - - - - CGTGT CACG
T TGA - - - - CCCA - - - T T T CAA T T CAC T A T T T TGT T T A T T A T T - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T CC - - - - - - - - T C T CGCC TGT TGTGT CGC - - - TGT CGTGT CACG
T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCCGT T C T CGT T T T T CA T T TGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T T T T CC - - - - - - - - T C T CGTGTGT CGTGT CA T T C T TGT CGT A T CACG
T T AGGAGA T CCA - AA T A TGAGGT T A T TGA TGCAA T T T T A T AC - - AGA T T T AAA T AAAA T A T AGAAA T CC T A T ACGCCGT T CAGGCAAAAA T T T AC T T AAA - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T CGCA T TGA TGA TGGT T T CA T AGTGCACAAACA T CGT CAACGT CA T A T CA TGAAAAA TGGGAC T CGAAGAGCCCC T T A T T CCGAGT T T CA
T T AGGAGA T CCA - AA T A TGAGGT T A T TGA TGCAA T T T T A T AC - - AGA T T T AAA T AAAA T A T AGAAA T CC T A T ACGCCGT T CAGGCAAAAA T T T AC T T AAA - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T CGCA T TGA TGA TGGT T T CA T AGTGCACAAACGT CGT CAG - - - - - - - - CGT AAAGAA T T T T AC T T CAAAAA T C T C T T A T CA TGA T T T AAA
T T AG - - - - T CCA T A T T T T CAAA T T A T C T AC T T T T T T A T C T A T - - - - C T TGAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - GCAA T AAAA T A T T CA - - - - - - - - - - - - GA TGA TGGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T A T CA TGAAAAA T CGA T T T T A TGT TGT A T C - - - AC T TGT T T CA T A
C T AA T - - - - - - - - CGAGAAAAGA T AA T AACC TGT T T AC TGA T - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T T T T T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T T CG - - - - - - - - TGACGTGTGGCGTGT CGTGT A T CGTGTGT CA TG
C T AC T - - - - - - - - A T T T T T ACAAAACAGAA T T AA T T T T T T T T - - - - T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T T T T CC - - - - - - GCGTGT T T T TGT CGCGT - - - - - - - GT CGTGT CACG
C - - - - - - - GCCA TGACAAAAAA T T ACGGT T C T AACCAA T AAC - - - - GT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T T T C - - - - - - - - T C T C T TGCGT CGTGTGT C - - - TGT TGTGT CACG
TGAA - - - - - - - - - A T T T AAAAAAAA TGT C T C T CC T CA T T TGT - - - - T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T T CC - - - - - - - - T C T CGT T TGT CGTGT - - - - - - - - - CGTGT CACG
T T AG - - - - T CCA T A T T T T CAAA T T A T C T AC T T T T T T A T C T A T - - - - C T TGAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - GCAA T AGAA T A T T CA - - - - - - - - - - - - GA TGA TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T A T CA TGAAAAA T CGA T T T T A TGC TGT A T C - - - AC T TGC T T CA T A
C T AAGGGT T C TG - TGT T T AAGT C T A T TGA TGCAA T T T T ACAC - - AGA T T T AAA T AAAA T A T AGAAA T CC T A T ACGCCGT T CAGGCAAACA T T T AC T T AAA - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T CGCG - - - - - GACGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AACACCAAGT A T CCACAAAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAGGGA T C TG - TGT T T AAGT C T A T TGA TGCAA T T T T ACAC - - AGA T T T AAA T AAAA T A T AGAAA T CC T A T ACGCCGT T CAGGCAAACA T T T AC T T AAA - - - - - - - - - - GACGA T T T T T T CGCG - - - - - GACGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AACACCAAGT A T CCACAAAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 856bp; fragments: 12693; full length: 11 (>=770.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 856 bp
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 size: 1197bp; fragments: 12672; full length: 0 (>=1077.3bp)
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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_1_family_106

 size: 598bp; fragments: 12342; full length: 659 (>=538.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 598 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600 700 800
0

100

200

300

400

500


