
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1418
A - - - - - - - AACCGGT ACGGACCCGGCA T CGACGAG - GAA T T T TGTGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T C T T AGTGGAAAACC T CA TGC T TGAC T T CACC T AACAAA T T T ACGGC T T AA T C - - T CGGC T C T AGT A TGTGC T T A TGC T AC TGAGC T T T CA - - - -
ACCCACA T C T T T A T A T A T CACCAAAAA T T CAAGAAGA TGGTGT ACCAC T CAGACC T A T CAC T AGT T AGAGA T T CACAAC T AGCA T T AAAAGA T T T T T CC T - - - - - - - - - - GGT A T T C T T AGTGGA T AAAC T CA TGC T TGAC TGCACCCAAC T AA T T CACGAGGTGCCC TGA T AACCACAACGAA T T C T T C T T T T C TGC T A T T C TGAC - - T
ACCCACA T C T T T A TGGA T T ACCAAAAA T T CACAAAGA TGGTGTGCCAA TGAGACC T A T CAC T AGT T AGAGA T T CACAAC T AGCA T T AAGAGA T T T C T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - - - - - - - - - - - - - - AACGTGT T CC T - - - A T T T T ACA T T C T AAA T T T
ACCCACA T C T T T A T A T A T CACCAAAAA T T CAAGAAGA TGGTGT ACCAC T CAGACC T A T CAC T AGT T AGAGA T T CACAAC T AGCA T T AAGAGA T T T C T CC T - - - - - - - - - - GGT A T T C T T AGTGGA T AAAC T CA TGC T TGAC TGCACCCAAC T AA T T CACGAGGTGCCC TGA T AACCACAACGAA T T C T T C T - - - - - - C T A T T C TGAC - - T
GAAGC TGGCGCCGGCACCGGC T T CGA T T T TGCCCAAGCGC T CCAGC TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T T C T T AGTGGAGAACC T CA TGT T TGACAGCA T CCAAC T AA T T CACGGGTGAA T C T AA TGACAGCGA T C TGCA T T TGA T T T T T T CGA T CA T AG - - - T
- CCCACA T C T T CA TGGA T T ACCAAAAA T T CACAAAGA TGGT ACA T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T C T T AGTGGAGAACCCCA TGC T TGA T TGCACCCAAC T AA T T CACAGGTGAA T C TGGC T A T AGT A T T ACGA T CCAGT - - - - - - - AGT T T T AG - - - -
- - - - - CA T C T T T A TGGA T T A T CAAAAA T T CACAAAGA TGGTGCACCAC T CAGACC T A T CAC T AGT T AGA T A T T CGCCAC T AGCA T T AAGAGA T T T C T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T A TGCGGTGGCCA T A T TGT AA T T T T T TGAAA T A T T AA T T T AAA T T -
- - - - - - - - CGC T T AAAC TGA T C T AGA T T CGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - T T ACAGCA TGGT ACCCACGAAA T T AAGAGACC T AGACA -
- - - - - - - - C T T T T T CA T T ACC T T C T A T CCC T TGGT - - GGT T T CGT T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T C T T AGAGGAAAACC T CA TGC T TGAC TGCACCCAAAAAAA T CACGGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC T CGGC T C T AG - - - -
- - - - - - - - - - - - - TGGA TGACCGGAA T CCAACAAGGAGGGC T CGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAG - - - - - T T T T CACCA T CA TGT T T T TGAAAAA T TGAGC T CCAGA T T T
- - - - - - - - C T T T A TGGGT T ACCAAAAA T T CA T AAAGGTGGT A TGCCAC TGAGACC T A T CAC T AGT T AGAGA T T CACAAC T AGCA T T AAGAGA T T T C T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T ACGGCCC T - - - - - - - - - TGT T C TGAA T T -
- - - - - - - - CGT T A T CAGTGT CACCAAA T T T A T CAC - - - - - - - - - - - C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AGTGGACAACC T T A TGC T TGAC TGCGCCCAAC T AA T T CACGGGTGA - - - - - A T ACCAA T AA T ACGT TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - GT TGGT A T T A T T A T T T TGAA TGTGGT AGAAA TGA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T T C T T AGTGGACAACC T CA TGC T T AAC TGT AC T CAAC T AA T T CAAGGGTGAA T C - - T CGGC T C T AGT A T A T AAGC T CAGT T T T AGGA T T T AG - - - -
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TE: rnd_1_family_208.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: 1418bp; fragments: 5597; full length: 269 (>=1276.2bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000 1200 1400

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1418 bp
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TE: rnd_1_family_208.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: 1733bp; fragments: 4635; full length: 0 (>=1559.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_208
 size: 593bp; fragments: 1811; full length: 543 (>=533.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 593 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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