
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1018
T T T T C T A T - - - - - T T - - - T T CGAACAA T T T T T AAAC T - - ACAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAC T AA TGT CA T A T AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - CACAAAA T AAC T AAA T CAGGT A T AA T T T AAA T CAAAGACACGTGT T ACC T CAGT TGGT CAGTGCCAACGCCC - - - - - A T A T A T AA T CGCACAA T T TG - - T
T CGCCA T T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGGAAG - - T CCA T TGT CACCA T C TGA T CA T AGAC T T A TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T T T AAAACA T AAA T AA T T AAAA T CAAAGACACA TGT T A TGGGT CGCGGTGA T T AAC T T CCCCCCA T C T ACA T C T ACA T C T A T AC T T T T T A T
T CGCCA T T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGGAAG - - T CCA T TGT CACCA T C TGA T CA T AGAC T T A TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T T T AAAACA T AAA T AA T T AAAA T CAAAGACACA TGT T A TGGGT CGCGGTGA T T AAC T T CCCCCCA T C T ACA T C T ACA T C T A T AC T T T T T A T
T CGCCA T T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGGAAG - - T CCA T TGT CACCA T C TGA T CA T AGAC T T A TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T T T AAAACA T AAA T AA T T AAAA T CAAAGACACA TGT T A TGGGT CGCGGTGA T T AAC T T CCCCCCA T C T ACA T C T ACA T C T A T AC T T T T T A T
AAAACGGAACCC T T T AA T T C T CGAAAAC T T T T T T AC T T A T T AAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T CA T AGAC T AA TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCGGA TGGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT AA T ACGAA - T T A - - GT T AAAGAACA TGT AGGTGAAGT AAGAA T - - - - - - - - AC TGA - - - - - CAACA T AGAC T AA TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AAACAAA T CCCC - - - - - - - T CGT T CGA T T AAA T ACC T AAA T T T - - G
CAAA T T A T - - - - - - - - - - T CCAAGCGGT CC T T T AGGG - - ACGAAAA T AA - - - - - - A TGAA - - - - - AACCA T AAAC T AA TGT CA TGT A T T AGAGA T - GGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAGT T T T T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAAAAAGAACGCAAA T T T CAGCAA T T T A T A T T T T A TGT CAAA T T AA - - - A T T A T T A T T - - - - CA T CA T AGAC T AA TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - T AGAAAAGT T T T T T AACA T AAGT CA T AAAAAGCA T TGT T ACA TGT A - - - - A T ACAGGGTGT CC T AC T T - - - - CGACA T AGA T C T ACCACGT A T T T T T - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC - - - - - CAACA T AGAC T AACGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AGAGAAA T A TGT AA T T TGT - T
GT T TGT A T T - - - - T T AA T T T C T ACAAGT C T T T CAAGT ACACAAGCA T AA - - - - - - GT TGA - - - - - CA T CA TGGAC T AA T A T CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAAAGGT T CGC T TGT CCCCCC TGCA T AGA TGACCACGTGC T C TGAAC
GCGGT A T T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCA T AGAC T AAAGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGGGT AGC T CC T T - - - - - - C T A T T T T AAGT AAACA T T T T T T T T C - - -
T T TGA T A T TGAA T T TGA T T T T TGACA T T A T C TGT AA TGGAAAAAGT T CA T CCAC TGT AGACGT CGGCCCA T AGAC T AA TGT CA TGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAA T A T TGACCA T CCAC T - ACGT AAAACGAAC TGCCAACA T T T - - T
A TGGC T AA T T T A - T T AA - T T CAAAAAA T CGAAAA TGC - - A T AAGAA T - - CCAA T T A T AAACA - - - T T CCA T AGAC T AA TGT CA T A T AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T T CAAAA T A T AAA T - - - - - - - - - - GAAAACA - - - - - - GTGGA TGT AGT CGGT T T T T T - - - - - - AGT T T T T AGT T CGT T ACA TGT T T T T - - T
GT T AC T A T TGA - - - - - - T ACGT T A T A T T C T T TGA TGT - - GT T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAC T AA TGT CA T T T AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T A TGA T A T T T T - - - - - - - A T C T T AAGT TGAA TGTGT T TGT TG - - A
A T TGT T C T CAAGT - - - - - T T CACAAAGT C T AGT A T T T AAAC TGGAAC - - - - - - - T A T AAA - - - - - T ACCA T AGAC T AA TGT CACGT AC T AGAGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_1_family_564.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 1018bp; fragments: 3205; full length: 0 (>=916.2bp)
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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 1018 bp
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TE: rnd_1_family_564.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1514bp; fragments: 3204; full length: 0 (>=1362.6bp)
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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_564

 size: 852bp; fragments: 3111; full length: 884 (>=766.8bp)
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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

Before TEtrimmer 852 bp



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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