
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1138
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T T CAAGT CC T C TGCGT T AGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGT AGT CA T T T T AA T CGT T T T T T T T T T AA T T T ACA
GGAAAAGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAACAACGT ACC T CGCAAGT AGGGAA TGCAA T CCCGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGACCAA TGC T T T AAC T A T T T T T T AAAAAA T T ACCA
AGA T T AAGT T CA TGT T T A T C - - AA T T A T T T AAAA T A - - - - ACGGT AGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T T - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AGT AGAC T T T A T T - - A TGCA T A T T AAACAA T AGA - - GCAGT AAAA T CCC T TGT A T AAC T - - - A
GAA T AAAGT T T A - - - - - - - - - - - - T T A T T AAAAA T A T TG - TGGT TGCAGT T AGAAAA TGCAA T CCCGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGGAA T T T T C T AAAGAA T - C TGT
T AAC T AGC T T TGT A T T - - - - - - - - T CA T T TGT AA T - - - - - - GGTGA TGA T T AGGGAA TGCAA T CCCGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGAAAAA - - - - - - - AA T AA T AGAAA T T T AAAA T T T TGTGGC T T C T A T A T AGGGAA TGCAA T CCCGCCAA T AC TGAA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - T ACGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AC T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TG
T T AA T AAAAGTGT A T T T A T AA T AAC T A T T T AAAA T AC - - CGT C T CACA TGT AGGGAA TGCAA T CCCGT AAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AC T CACAA T T A T T T CACGC T T A T T AAA TGAC TGACAGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AACCGTGA
CAACAA TGT T T AAA T CAGT AA TGAA T A T C T A T AA T ACA T T AAGT T AAGA T AAGGGAA TGCAA T CCCGCAAA TGC TGGA - - - - - - - - - - - - - - GA T T CC - - - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T T ACA T T CCC T AGT T AAA T T T A T T T AA T CC T T A T T A - - - - - - - - - - - GCAAAGGAACGCCC TGT A T AAGT - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGT AAAA TGCCA T CA T T T CCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCAGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T A T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA T CGAAAGT CCGGT TGGC T TGGAAA TGAA T TGAC
- - - - - - - - - - - - TGT T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGGAA TGCAA T CC TGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AA T CA TGT T T A T T T AGTGA T AA T T AA T T AA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGA T ACGA TGGTGGT CA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AGT CA T A T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CCGT AA T T T T T T T T AC T C T T AACG
CAAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAA T TGA T T - - - GT T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGC - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T CAAGT T CGGC T AA T CAGT CACCC T AC - CACA
AAAA TGA T A T T AAA T T AACA - - - - - - - - T TGAAGT A - - - - ACGT CAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T T AGGA T A T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T AGT CAGA - - - - - - - - ACGC T T T T T AAA T AA T AAAGACAGA TGAAA T CA TGT AAA TGA - - - - - A
T AGAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AAAAGAAC T - - - - CCACAAC T AGGGAA TGCAA T CCCGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CC T T C - - - - - - - - - - TGAGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T A T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC T AAAAG - T A TGAAAACC T C TGAAGT AAA - GGAA
C T AGT AA T T T T - - - T T AA T AACAGT T A T T T T T A T T A T TG - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGC TGGA T ACC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T T AAAGCAGTGA T ACAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T A T T AA T TGAAA T A TGC T CGGCCAGC T CGA T AGACGACGGACG
CAAAAAAA T A T A T AC T AA T AA T AA T T A T T CAAAA T A - - - - GC T T CAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TG - - GGA T T CC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGGA T TGCA T T CCC T A T T CAGA - - - - - - - - A TGC T T AGAAACCGC T AGAAGT CAAAGGAC T T T CGCACGT AAC - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCGCAAA TGCAGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA T T T TGGTGCGGAA T T ACA T T T CC T AGTGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA TGGAAG - T AAGTGAACCA T CAGCA T T A T - TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACACACGT - - - - - - - - - AGT AGGGAA T T CAA T CCCGCAAA TGC TGGA T CCCGCAAA TGCGGGA T CCC T C - - - - - - - - - - TGCGGGA T TGAGA - - - - - - - - - GGGA T TGCA T T CCC T A T T T - - - - - - - - - CAGTGC T T AA T T AGCGCCGGAAAA T A TGAAGGT C T AGT AAC T AAC - ACGA
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TE: rnd_1_family_60.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: 1138bp; fragments: 3014; full length: 267 (>=1024.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1138 bp
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TE: rnd_1_family_60.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: 1438bp; fragments: 3015; full length: 0 (>=1294.2bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

200 400 600 800 1000 1200 1400

0
20

0
40

0
60

0
80

0
10

00
12

00
14

00

TE consensus genomic coverage plot (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_60
 size: 382bp; fragments: 1641; full length: 835 (>=343.8bp)
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Before TEtrimmer 382 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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