
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2707
GT ACCGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCCCAC T C T T AGT C - AA T ACAA T ACAAG - - - A TGCA T - - - - - - - - - - - CCGAAACGA T T TGCGAA T T T TGAACA T T AAAGAC T AG - TGCAAGAGAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T AAAA T ACAA - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT TGGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGGGGT AGA
GT T T CA T T T T T T T T T T T T CACGT A T CAAAA T TGAGT T T T T TGAC TGAG - - TGTGT T AGCC T T T T AGT T AGGA T T CC T AA T CGGAAAAGAAC T T T CGAAAC - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT C - AA T ACAA T ACAA - - - - A T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGT A T A T C T T A T A T T A T T AA - - - - - TGAAGT AGAGCC
A T T T T AAA T AA T T T T C T T CA - - - - - - - AAACCGAACC T T T AAACCA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT C - AA T ACAA T ACAA T ACAA T AC TGGT - - - - - - - - - T AAAAGAAAA T CA T A T AA T C T CAC T AGAA T CAA - - - - - TGACC T A T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T ACAA T A T AA T ACAGT ACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T T AAAAAC T T AAA T ACGCC TGG - - - - A T AAAGCA T T AAA
GT T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - CC T T AGT CAAA T ACAA T ACAA T ACAAGA T AGC T T T CAGAA T AA T TGACA T T AGT T T A TGAAC T T T A T T AC T T AGA T T AGAGAGGA T AGCAGT
GT T T CA T T T T T T T T T T T T CACGT A T CAAAA T T AAGT T T T T TGAC TGGG - - TGTGT T CGCC T T T T AGT T AGGA T T T C T AA T CGGGAAA T AAC T T T CCAGAC - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T ACAA T ACAA T ACAA T ACAA T A T CCAGA - - CA T T AGT - GC TGT T T A T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T CAC T C T T AGT CAAA T AAAA T ACAA T ACAA T ACGA - - - - - - GAA T AA T T CGT AGCACCC TGT A T ACA T AGT - - - - - - - - - - AACCCGAA T A T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAA T ACAAA T ACAAAAA T A T ACAGGGGT CAGAA T - ACGA T T AGA T T T T T ACAAA T TGT AAGT T T TGGGT T AG - T AGAGC T ACAA T
CGTGCA T C T - - - - - T T A T CACGT A T CAGAGT T - AA T T ACCGCCC TGAAAC TGTGT T AGCC T T T T AGT T AGGA T T T C T AA T CGGAAAAGAAC T T T CGAAAC - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T ACA - - - - AA - - - - A T ACAA - - - - - - - - - - - - T ACA T A T AC T T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
CC T TGGCCC T T C T AC T T T C - T ACACCGAAA T T - AGT T T CC TGA - - - AGA T TGTGT T AGCCC T T T A T T T AA T A T T T C TGA T CCGAAGAGAAC T T T TGAAAC - - - - - - - - - - GGACCCAC T CGT AGT C - AA T ACAA T ACAA T ACAGT ACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T T TGT AA T T T T CGTGGT A T T A T - - - - - TGGT A T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T ACAA T ACAA T ACAA T ACAA T A T T CGGAA T AGCGAGAGC T T T CA TGACAGT TGT C TGT CA T TGT T T AGA TGA T AGA T AA T A
CGTGCA T C T - - - - - T T A T CACGT A T CAGAGT T - AA T T ACCGCCC TGAAAC TGTGT T AGCC T T T T AGT T AGGA T T T C T AA T CGGAAAAGAAC T T T CGAAAC - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T ACAA T ACAA - - - - A T ACAAGA - - - - - - - - - GT AAA T A T A T T T CGA T AGGT T CAGAGA T A T T AA - - - - - T AAA T AAA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T AAAA T ACAA T AAAA T ACAA - - - T T AGT C T AGCGA T T TGAAAACGGC T AC T T T AAAGGA T CGT T T T - - - CGAAC TGT CAGT
C T T C T AGAA T T T T T T T T T T - - - - - - - - AAA T AGAA T C TGT ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT CAAA T AAAA T ACAA T ACAC TGCAAC T T T CA - - - - - T CCGACAGC T T AC T A T C TGT CCAAGT AGAC TGT - - - - - TGGAAACCAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAC T C T T AGT C - - - - - - AA T ACAA T ACAA TGCA - - - - - - - - - - - - T T AAGT TGT T T A T T AA T AA T T T AAGT A T T AAAG - - - - ACAAAGGAA T A T T
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TE: rnd_1_family_314.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: 2707bp; fragments: 3123; full length: 0 (>=2436.3bp)
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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 2707 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_1_family_314.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: 3868bp; fragments: 2885; full length: 0 (>=3481.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_314
 size: 1261bp; fragments: 3113; full length: 431 (>=1134.9bp)
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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 1261 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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