
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1368
GGAAGAA T A T C T AGGC - A T T - - - - GT TGAGGGT AGAC T A - AGGGA TGACCCAAC T T T T T CAGAAACAGGT T CGC T AC T TGAGAAGAGC T AGTGTGT A TGT - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGTGT ACAACA T T CAGAGAAACA T AA T AA T T - - - T T T A T C TGT C T T T T T - CAC TGCAA T T T T CCA T AA T T -
GGAAGAA T C T C T AGGC - A T T - - - - GT TGAGGGT AGAC T AGAGGGA TGACACAACC T T T T T AGGAAGAAGT T CGC T AC T TGAGAAGAGC T AGTGTGT C TGT - - - - - - - - - - AAA T T CA T T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGT AACGT T AAA - - - - - - - - T A T C TGT TGT T AC - AA T CCCA T T T T T T AA T T AC T -
CCGAGGACGA T CCAGT - GT T - - T AGA T AAAAC T AGTGAAAAAA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACA T AGAA T AC T AA T AAA T AAAAA TGA - - - - - - T AACCCA T A T T T A TGTGCAAAAC T T T TGAAAA T AAAA T T TGA T AACAA T -
GAAA T AGT T T T C T AA T - A T TGA T AAA T T AAGCAAGGCACGAAAA T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGAAA T AA T AC T T T C T TGT C T AGCCCG - - - - - - - - - - - - - A T T T T CA T A T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C TGCAACA T T CAGAGAAACA - - - - - - - - - - - T A T T T T T T T T A T T ACACA T CA T AA T CAGAGA T T A T CA
AAAAAGAACAAAAAACAGT TGA TGGAAAAGGACGGAC TGT T CGCA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC T AAA T CA T CGT C T ACAACA T T CAGAGAAACGT T AGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCC T T T A TGT A TGGCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAGT CA T TGT CAACAACA T T CAGAGAAACA T T T T T T T T T T A T T T A T T A T T T T T T CAAAAA T AC TGT T C T AGT T T AACG
GGAAGAA T C T C T AGGC - A T T - - - - GT TGAGGGT AGAC TG - AGGGA TGACACAACC T T T T CAGAAAGAAGT T CGC T AC T TGAGAAGAGC T AGTGTGT C TGT - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT CGACAACA T T CAGAGAAACA - - - - - - - - - - - CCAAC T T AGT T T CAG - T AC TGT T T A T T T CGGGCAAC -
GGAAGGA T C T C T AGGC - A T T - - - - GT TGAGGGT AGAC T A - AGGGA T AACACAA T C T T T T CAGAAAGAAGT T CAC T AC T TGAGAAGAGC T AGTGTGT C T A T - - - - - - - - - - AAAC T CGT T T AGTGT AA - CA T TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGAAA T A T AAACAA T ACA TGT C T T T A T C T T T T T - T T T T T T T T T T T TGAACCAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T T AC T T T A T T T AAGT AA T T T T ACACA T T CCAC T T CCAC T T T T T T -
TGC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGAAACA T T T T CA T T - - - T AAA T C - - - GTGT AG - AA T T TGAA T T T T A T ACGGA T A
TGAAGGT ACAGT AAAA - AA T - - - - CGTGAAAGT AGGGT AAAAAA T CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T CGA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T AACA - - - TGT T T A T T T T T CGA T - TGT T A T A T CC T T A TGT AAAA -
GGCACGC T C T CA T A T T - AGTGA TGGA TGAGGAGGAGCCAGAAA - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CA T T T A T TGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAAAAAC T A T T T TGT A T T A T T T AGTGT AAA T T T T - TGTGT CA T T T T T A T A T AAAAG
T T AAGAAC T - - - - - - - - A T T - - T AAC T A TGGC T AGA T AAACGAAAA T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AA - - T T CGT T T ACGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGAA T C - - - T C T A T CAGA T T T TGT AAGT T A T AC T AAAGAACCAGCA
C TGGT AGCCGA TGA T CAA T TGACAGA TGAAA T AAGA T CAAA T T T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGAAACGT T AAA - - - - - - T C TGA T A T A T T T A T A - T ACGGT AA T CCC T T AC T AAC -
CCAGAAA T CC TGGAA - - A T T CAGAAC T A T AGGT AAGAC T T AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGAGT T AAAGT TGCAACACC T T CCACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGTGA T T T T CGTGCAC TGGT TGT C T ACCGTGGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CC T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T CC T T T T CGC TGGCACA
GAAAGAA T C T C T AAGC - A T T - - - - GT TGAGGGT AGAC TG - AGGGA TGACACAACC T T T T CAGAAAGAAGT T CGC T AC T TGAGAAGAGC T AGTGTGT C TGT - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGAA T CA T TGT C T ACAACA T T CAGAGAAAGAAA T C T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAA T A T T T AAAGCCA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CGT T T AGTGT T AACAC TGCAA T CC T T CA TGT AA T T T T - - - - - - - - T A T T A T AAGT - - - T C TGT T T CA T T T T A T - TGC T T CA T T T T T AAA T AGA T -
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TE: rnd_1_family_489.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1368bp; fragments: 7409; full length: 67 (>=1231.2bp)
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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 1368 bp
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TE: rnd_1_family_489.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1672bp; fragments: 7277; full length: 0 (>=1504.8bp)
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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_489
 size: 957bp; fragments: 10644; full length: 783 (>=861.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 957 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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