
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4474
- - - - - - T AAC TGTGAC T ACAGTGC T T T T T T T - - - - - - TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T AGGT T T CGT AA T AAA T T T TGA T AA T AAAACA T A - - - - - - - T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAG - - - - - - - - - - - GGT A T A T A TGT T C T T A T AAC T CAA T T - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T CAA T ACAAC T C T T AGGAA T AC T T ACA T C T - - T AAA - - - - - AAA T T AA - AAAC T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T CACAGAA T AA T T A T T T A T T AAA T A T CAA - AAACGT A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T - - - - - - - - T AACGC - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T
A T T AGACGA T TGAAA T TG - - CAGCCA T T T T C - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA TGAC TGT A T CAA TGT C T A - - - - - - - - - - - - AAACAA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTG
A T AGT T TGA T AAAA TGT T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT C T A - T AAAAA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCGT T A - TGCCAGCA TGT T T T A T AAAAAAGA T TGGA TGGT AA - - - -
GT CAC T T AACCA T ACAC - - - - - - T CGA T T T - - - T TGT T AAAC T T A TGAGT T AA T ACA T T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGAAACA T T T T T AA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T T T AGT TGT TGA T T T CAC TGCA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T CC T T T AGT A T CAA - T AGTGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACAAGAAA T T ACCAAGAA T T T ACAGCAA TGGGCGT T C - - - - - - - TGC T
A T AA T ACAA T CAAAAC T A T AAAAA T A T T - - - - - - - - - T A T A - - - - - AAA T T - - T AAA T T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT C T A - CA T AAAA T T A T AA T CC T T - - - - - - - - - - - A T A T T T TGTG - AC T AAAC T CAGT T T - - - GA T A T ACAC T C - - - - - - - TGT T
C T CA T ACCGCCA T CCA TG - AAGT TGGC T A T T A T T TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AAACAA T T T T T A T AA T AC T T - - - - - - - - - T T A T AC T AGC T AAC TGAGGGT T T T TGT CAA T C T TGTGGCGT AGAAA T C TG
C T AA T A T ACC TGCAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGGAA T AGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGGACAGT T CCAA T TGGA T T A T CA T T T T CAAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGCCAGC T - ACAGAGGT ACAGTGACAA T ACCGT T T - A T AGT CAC T CG
A T AA T ACAA T CAAAAA T C T A TGAGGGA T TGCA T C T A T CAAC - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGA T T AA T A TGAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT TGGA - AA T A T A T T T C TGT T - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - AACAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAAAACGT T T T T TGAC T AAAAC T - - - - - - - - T T T C
GT CA - - T AAACA T A TGT C - - A T A T TGCA T T - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT CAACCACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAC T T C TGT AA T T ACA T A - - - - - - - - - C T C T
AC T A TGT AGAAAAAAA T A T A T T AC TGT T - - - - - - - - - TGT A - - - - - AAA T T AA TG - - T T T CC T T TGAA TGTGGT AGGCAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T A T AGT AC T TGAA T T T T T C - - - - - - - - - - ACAC T T T A T A - AGT T A T T T T T T T T T T T C T AC T T AC T A T C - - - - - - - T AC T
- - - - - - T AA T AAAAGGCC - AACA T T AC T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAAACA TGGT C T ACCACA T T CAAAGAAACA T - - - - - - A T A T ACAAGGC T T C T A T A T ACAGT C T C - - - - - - - TGAG
T T CGCAA TGT T T CA T T CA - - - - - - CACC T T T A - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T A T CACA T T CAAAGAAACA T AGGA T CAGAGAAAGGC TGTGAGAA T AA TGACA - AAAGTGA TGT A
- - - - - - CAGA T AGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA T TGT AGA T T CGCGACC T T A T A - - - - - - - - - T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CACA T AGT TGAAAA T A T T AAA T CA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - GCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAGAA T T T AA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAAGAA T T T AA TGT A T TGT AGA T T TGT T T A T AGT T TGAGT CC - - - - - - - T T T T
GCAGT T T ACC T C T A T ACA - - AAAGTGC T T TG - - T TG - T AAAC T T AA - - - - T AA T AAA T T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AACA T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CGCCAA T T AGA T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T A TG - - T AGGCGC - - - - - - - - - - T AAAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAA TGA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGA TGGA T CACAAA TGGT C T T TGACAA T AAGC T T C - - - - - T AA T T T T
A TGAC T TGA T C T TGT A T A - AGT A T CA TGCC TGT T TGC T AAAC T C T AACACCACCAAA - T T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAA T TGAAC T AAAAG - - - - - - - - - - CGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - GAAC T T T C TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGTGT C - - T A T CAA T A T T T T T T CCAAGCC T AGC TG - A T AGT AACGTG
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TE: rnd_1_family_317.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4474bp; fragments: 25379; full length: 0 (>=4026.6bp)
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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 4474 bp
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TE: rnd_1_family_317.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: 4833bp; fragments: 21250; full length: 0 (>=4349.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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_1_family_317
 size: 987bp; fragments: 5990; full length: 595 (>=888.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 987 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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