
Start crop Point End crop Point

MSA length = 670
AAGT A T AA T AAA T ACGT T A T TGACGAAA T T - CAAAAC T CGGGAA T AAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAAA TGAGAGCAC TGT AC - - - - AA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAGAA T TGT T T
T C T A T A T A T A T A T T CA T AAGA T T T T AA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T TGGGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - - - - - - - - - - - GAAA T AA T T AAA T AAA T A T T T T T T T T T T AA T T T TGAGGACCAA T A T T CC TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T TGT A T AGT T C TGT ACAA T T AAAAA T CAGA T A T T A T C T A
AC T T AAAGT AC T T T T AAAA T A T A T T AA T A T - AAGCGT T T AAA T T T T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGTGGAACAAAA T AAAA TGAAAACAC TGT AC - - - T - - - - - - - - - - - T T A T T AACGCA T T AAAA T T T AA TGT T T ACC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T ACACGAAA T AGGAAAA T T AACAACA T C T AGAA T T T CGC - TGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGTGACAAAA T AAAA T AAAAGCAC TGT AA - A T T - - - - - - - - - - - CAGTGCGA T T T T T T T T CA T T T T TGCGT A TGCACCACCAACGCAAC T - - - T
A T T T T AA T AAACAA TGAGAAAAA T CA T AA T C T AAAA T T T TGCA T AGACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA TGAGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT ACAA T T AA T T AA - - - - A T TGCACAA T AGGT CCA T TGT CGTGT CCGT CGAC TGACAGCA T T T T T CCGT
CC T T T T T T C T CAGACAAA T AA T A T AAA T AG - CAAAGT T T AC - - TGT ACAGT ACA T T CA T T T T A T T T TGT CCCAC T T T T AA TGAC T A T AAC T T A T T TGT T C - - - - - - - - - - T AAAAA TGGGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGTGC - - - - AAAGAA T - - - - T TGA T ACA T AA TGA T T A T T T C TGT T T CAA T AA T T AA T AACA T AA T CA T A T
CGT CACAAAACAA T TGAGAAACAACAA TGT - - - - - - - - - - - - - AGT AGAGTGC T A T CA T AA T A T T T TGT CCCAC T T T T AA TGA T T A T AAC T T T T T TGT T T - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - - - - - - - TGA - - - - - - - T CAAAA T AC T TGC T T T AAC T C T T T T T T ACA T CA - CAACGCAACCGCAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACAGTGC T T T CA T T T T A T T T TGT CCC TGT T T T AA T AACAACAAC T T T T T CGT T T - - - - - - - - - - T AAAAGTGGAACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT A T A T T T A T AGT A T T TGTGTGA
AAC T A T ACCA T AAACGACCGA T T A T AAC T C - T AAAA T AA T CA T TGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGA T AAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - - - T T A T T AAA - - - - T AGT T CA T T A T C T ACA T T - - - - - - - T T A TGCA T T AGT CA T A T AGTGCCAA
AA T T A T T T CAGC T C T A T AA T T AA T T AA T T T - - - AA T T T T T CACAGGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGAGCAAAA T AAAA TGCAAGCACCGT ACAA T TGA T T T T T - - - - AAACAAAACA T T C - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T A - C TGCA T A T T TGGAA
AAC T AAA T CA TGAA T AA T AGA T A T CAACAG - AAAC T TGT AAAC TGGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGAGACAAAA T AAAA T AAAAGT AC TGT AA - - - - GGT T AA TGAAAAGGT CAAA T T A TGACAAAGT TGCGCAA T T T T A TGAGCAA T AAAA TGCCGT
AGT CAAACAACC T ACA TGGT AGGT CAAAAACAAAA T CGT T CAAAGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAGTGGGACAAAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T ACCA TGGGT AAA T CAAGT T T T CCCGCCCACA T T CGT T - - - - - - -
CGT T T A T T T A T A T AAA T AAAGCGAC TGT ACG - - - - - - - - - - - - AGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACGAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - AC T AGT T AA TGAGAGAA TGAA T T C T C TGA T CAAC T A TGT T T A T T T A TGT C T A T TGAA T TGGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CA T T T T T T T T TGT CCCAC T T T T AA TGAC T A T AAC T T T T T TGGT T - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T A T T - - - AA T T T ACAA T T T T T T AA T T T - T AGAA T C T T T AA TGT ACAGTGC T T T CA T T T T A T T T AGT CCCAC T T T T AA TGGC T A T AACA T T T T T C T T T - - - - - - - - - - CAAAAGTGGAACAAAA T AAAA TGAAAGCAC TGT AC - - - - AAA T T A T - - - - T AA T AAACCAC T CG - - - - - - - - - - - GT A T A T A T T A - TGACAAAA TGGCA T
A T A T A T AAAAAC T A T AGGT T AGGT T ACGAACAAGAAAGT T TGAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAGA T T AAGGCAC TGT ACAA T T AAACAGTGAA - AACGC T AACC T T AACAAC T AAA T C T A T T T TGACCAAAA T CA T C T T A T T AA
AAC T T T T T T A T T AA TGAAAAGT CCAAACAA - CCAAAGGAAAA T TGT ACAGTGC T T T CA T T T CA T T T TGT CCCAC T T T AAC TGAC T A T AAC T T T T T TGT T T - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AA T A TGAAAGCGC TGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA TGT AA T T T T T T T C T T A T ACAC T T AA T AAACCC T T T T AA
T T C TGCGT T AAGT ACAA T AA T AA T T A T CAA - AAAA T T T T AAAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGTGGGACAAAA T AAAA TGAAAA T AC TGT AC - A T T A T T T AA TGAAA T T AAAAA T CGA T TGCGA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAA T T CA T T
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TE: rnd_1_family_451.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 670bp; fragments: 1178; full length: 52 (>=603bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

100 200 300 400 500 600

20
0

40
0

60
0

80
0

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 670 bp
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TE: rnd_1_family_451.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1017bp; fragments: 1089; full length: 0 (>=915.3bp)
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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_451

 size: 213bp; fragments: 203; full length: 108 (>=191.7bp)
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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

Before TEtrimmer 213 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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