
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1717
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAAAAAGT AA TGACAA T T AAAAA - - - - - -
GAGT T A T T A TGAAA - - - AAAGA T T T T T C T - T AGAAAA - - - - - - T T T T AC T AGTGGTGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCC T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT T A T T A TGAAA - - - AAAGA T T T T T C T - T AGAAAA - - - - - - T T T T AC T AGTGGTGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCC T - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT T T T AAAAAAGT T AA T AC T AC T T A T A T A T A T AA T T - - - A T T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCGACA - - - - - - T T T ACAA T TGGT AGAA T AC T T CCAA - - - - - - -
A T A T TGCACCA T A T A T T A T TGA T A T T T T T - - - - - - - - T T A T T - AGGACACAGTGACGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCC T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A - T T T AAAAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAGGT T C T AAAAAG - AACAA TGT T CG - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCGGCGGC T ACCC T AAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACACGGA T CACGAGCCGCCAC TGAA T T AA T T A T CA - - - - - - - - AA T A - - - - - - T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCC
GGACA T T T ACAGT AAC - A T A T A T A T T AA T A T T AA T AC - - - - - - A T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T AAAAAGGCAAAAAAACGACAA T T A T T CACA - - - - - - -
AGGGGAC TGT T TGAGC T AAAGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACAAGGGT CACGAACCGCCAC TGT - - T CA T T C T AGT TGTGC T T T A T - T AA TGA T T T ACAGGT T T AAC T C T CC T ACGAAACC T C T T
- - - - - - TGGCGGAAAC - GGTGGT A T T T A T ACCGA T AA - - - - - - A T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - GT C T CG - - T CCAGT CACACGGGT CACGAGCCGCCAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CA T TGCA T TGGC - GAAC T T A T - - - - - CAAAGAA T T A T T - - - GAAGCAGTGGCGGC T CGT T AGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCC T AAAAA T - - - - - - - - - - A T CGCGT ACCCAGT CACAGGAGT CACGAGCCGCCAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAA T T ACGTGA - - - AAAGGT A T T T T T ACGGCGAA T T A T T AA T A T TGCAGTGGCAGC T CGT CAGAGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCA T ACGC T AAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACAAGGGT CACGAGCCGCCAC TG - - - - - - - - - - - - T AG - - - T T T A - - - - - - - - T T T AAAGAAC T AGCAC T AGTGCAAA - - - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGC T T T T T CAACACGGAG - - - - - - A T CA TGCAGTGGCGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCCCGAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACAAGGGT CACGAGT CGCCAC TGT A T - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T T TGAAAA T T T AAAA TGGGT AAAC T TGT AA T ACGCC T CCG
- - - - - - - - - T AGAAGT - AGT CA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGCC T ACCCAGT CACAAGGGT CACGAGCCGCCAC TG - - - T CA T T A T AA - - - - - - - - CA T A - - - - - - T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAA T T T A T AGAAGC - AGAAGT A T T T T T A T AAAGAGT T A T T - - - AAGACAGTGGCGGT T CC T CAGGGT ACGCAAGGT AGGCGGCGCC T ACCC T AAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACAAGGGT CACGAGCCGCCAC TGT A T T CGT T A T AA T AGCGT T T AA - - T AGAA - T T CGGGACCAGCGGCC T A T TGT AAA - - - - - - -
GC T AGA T CGT T TGC T T T A T TGCC T T C T A T C T TGGA T A - - - - - TGGAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T AA T AA T - AACCA TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - ACGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAA T CACAAGGGT CACGAGCCGCCAC TGT AC T CA T T ACAA T AG - GT T CAA T A - - - - - - T A T AAAAAGT T AAGC T T CA T T CAGA - CC T C T T
CAGGT A T T A TGT AGAGGAA T AA TGT A TGCA T T AGT ACA T A T T AAAGA T T CAGTGGCGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCACC T AACC T AAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACACGGGT CACGAGCCGCCAC TGAA T - - - - - - - - - - - - TGT T T AA T A T AAA T T AC TGAAA T AGA T AAA T CAGT CAAAAACCCC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAACAGTGGCGGC T CGT CAGGGT AGGCAAGGT AGGCGGCGC T T ACCC T AAAA T T - - - - - - - - - - GT CGCC T ACCCAGT CACAAGGA T - - - - - - - - GCCAC TG - - - - - - - - - - - - T AA TGT T T T A T A T AAAAA T A T ACAAAAAA TGT AACAGGT T AAAAAC T T T T
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TE: rnd_1_family_797.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: 1717bp; fragments: 3409; full length: 32 (>=1545.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1717 bp
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TE: rnd_1_family_797.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: 2029bp; fragments: 3178; full length: 0 (>=1826.1bp)
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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_797
 size: 255bp; fragments: 764; full length: 452 (>=229.5bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

50 100 150 200 250

10
0

20
0

30
0

40
0

50
0

60
0

70
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

Before TEtrimmer 255 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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