
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7064
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACGCACCA T T ACC T A - - - - - - T - C T T T T AAGGT A T A TGC T AGCAGT - - - - AAA T A T A T T AC TGT A T AA T TGGT
T CGGACACA T TGAAGA TGTGACGAGGGTGACGAGACGAGC T C TGGGA T CGGAAGT AC TGGCGAGGC T T AA T CGT CGGGCAAGGGT AAA T CGA TGAAGGGA - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T TGAAACACACC T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - A T A T AA T T T T CGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACA T CACAAGGT TGACCAC T T AAAACACA T C T T T ACCAAA T T AAC T T T T A T T T T T A T A T A T T T AGT AA T T T T C T - AA T A T A T T T - - AGGT AA T T AAA
CAACACACCC T AAAAA T C T CACAA T AACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACA T T C T A TGGT T AGCCAC T T ACAACACA T C T T T ACCGAA T T - AA T T T AGT - - T CAAGCAC T TGTGAAA T T C T CAACCAAA T T - C T AAAC T T T T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CGT C T CAAGGT CAGCCACA T AAAACGCAC T A T T A T CA T A T T A - - - - - - - - T T AAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - AACCGCGGCCGT ACGT C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACA T C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACGCACCA T T ACC - - - - - - - - - - T C T T T T ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT AC TGGCGAGGC T T AA T CGT CGGGCAAGGGT CAA T TGA TGAAGGGA - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACACACC T T T ACCAA T - - - - A T T T A T T - - GT AAA T A T T - A T T A T T T T T T T T T C T ACA T T T A T A T A T T T T CCGG
T CGGACACA T TGAAGA TGTGACGAGGGTGACGAGACGAGC T C TGGGA T CGGAAGT AC TGGCGAGGC T T AA T CGT CGGGCAAGGGT CAA T TGA TGAAGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - GCAA T - A T AAACC T T T T AAC T A T A T T - C T A TGA T T TGAAC
T CGGACACA T TGAAGA TGTGACGAGGGTGACGAGACGAGC T C TGGGA T CGGAAGT AC TGGCGAGGC T T AA T CGT CGGGCAAGGGT CAA T TGA TGAAGGGA - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAA T ACACC T T T ACCGAA T - - - - C T T A T T T TGT AGAAAGT T A T T A T T T T T - - - - - - ACGT T A TGA T AA T A TGACA
T CGGACACA T TGAAGA TGTGACGAGGGTGACGAGACGAGC T C TGGGA T CGGAAGT AC TGGCGAGGT T T AA T CGT CGGGCAAGGGT CAA T TGA TGAAGGGA - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACACACC T T T A T C T - - - - - - - - - TGC T - - - - - - - - - - - - AA T T C T T T T - - - - - - - - - - - - T TGT AC T CGACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAGGGT CAGCCA T T T AAAA T ACACCA T T ACC T AA T T AAA T T T T T T T T A T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAA T A T ACA T T A T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAAGGCACCA T T ACC T CAA T AAA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACA T A T A T AC T CCAACGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACGCACCA T T ACC - - - T T T AA T A T T A T T AA TGT A T AGT T AAAAGT T T T T T AAA T A TGT T T - - - - - CAA T T CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACGT C T CAAGGT CAGCCAC T T AAAACGCACCA T T ACCGAA T T - - A T T CCC T T TGGGGACGT - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A - T T T T A T A T AGGT AGC
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TE: rnd_1_family_879.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7064bp; fragments: 5058; full length: 0 (>=6357.6bp)
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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 7064 bp
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TE: rnd_1_family_879.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 7659bp; fragments: 4735; full length: 0 (>=6893.1bp)

TE consensus (bp)
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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_879

 size: 552bp; fragments: 2173; full length: 408 (>=496.8bp)

TE consensus (bp)
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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 552 bp
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PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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