
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4564
TGAA T T A T C TGACCGT AAAAAAA T AGAGTGGA T AC T ACACA T CGT A - T A T - - T AGGGT CCGT T ACAGT AG - - - - CCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGCACA - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAACGGA T AGACCCAAAAA T T - - ACAGCA T - - - - - - AC
- - - - - - - - - - GACGCGTGCCCGGGGTGGCGAA TGGTGAA T T A TGAGT T AC T A T AGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA - T T A T AAGT CC T AC TGT CAAAGT T T ACAGAA T A T T T A T T T A T T CGGTGAAGT T T C TGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGCC TGAAGA TGGGAA T - - - - - T A T T AAGT CCGAAACA T C T T C T T T T
TGT T C T A T T T T C T T C T TGC T C T TGGT AGTGGA T CGGC - - - T C TG - - - - - - T A - TGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - - GGGGGGGGGC T AC TGT AACGGA T CCGT T T AAA TGT CCCACGGCGCCAGGTGAAAA T A TGC T T AAC T C T T CGGGAGTGT C T C TGT A T
- - - - - - - - - - - T C TGT AAAC T T TGACAA - - GGT AGT A T A T T TGAAA - - - T - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAACAC T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T C T CAAACA T T T T AAAAGT T AA T AAA T A - - - - - - C T
T T T T T CA T T T - - - - - - - A T A T A T AAAAGTGGGCAACC - - - - - T T - - - - - - T A - AGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - AA T A T T CAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - - AGA T A T CA T T T A T T T AGA T A T ACAGT T C - - - - - - - - - - - - T A T AGGGT CCGT T ACAGT AGC - - CCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAAAACCGCA T T CGA T A T C - - - - - - - - - T C T T AC T T
- - - - - - - - - - - T C TGTGA T T TGGTGCAA T T TGAAGCA T A T T T TGAA T TGT T - - AGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGT T CGAG - - - - - - - - - GGAGAAAAAGCCGA T CCAC T CCAAGAGC - AAGAAGAA - - - - - - A T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAGAA T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - GT T AA T CCGT T CCGGAGGAGT ACGGT AAA T C T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCAAAAAGTGCGA TGAGGAC T CC T AAGT C T CCA T A T AAGT CGACA T
- - - - - - - A T TGGCGCACA T T TGCA T ACA T CGA TGGCGGA - - C TGAC T - - - - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGC - - - - CCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCG - - - - - - - - - - - - - - - GCCGCGTGT CGAAAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - A T AGGGT CCGT T ACAGT AGC - - - CCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T T A T T T AC T T CACGT T T AAGGAAGT ACACACGGCA - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGACAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGT T T AAA TGT CCCACGGCGCCAGGTGAAAA T A TGC T T AAC T C T T CGGGAGTGT C T C TGT A T
TGT T T T A T T T AC T T CACGT T T AAGGAAGT ACACACGGCA - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGACAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGT T T AAA TGT CCCACGGCGCCAGGTGAAAA T A TGC T T AAC T C T T CGGGAGTGT C T C TGT A T
- - - - - - - - - - A T C TGGC T CACAGTGGGGCGGA TGGCAA - - - - - - - - - - - - TG - AGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - GGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - T T T - - - - - - CCA - - - - - - - - - - T T ACCAC T T T T T T T CA T A T CCC T C T A T A T T T T T T C - -
C - - - - - - - - - A T CCA T C - - T T CCGGGGAAA TGAA T TGA T T T T T A T A T T A T - A T AGGGT CCGT T ACAGT AGC - - - CCCCCCCCGGT TGT CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T T T T - - - - - - T CA TGGGGGT AAAACA T T AAA T A T T T CCGT CCCCGT T TGT AAGT A T T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGAGAACCGGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGTGGAAGT - - - TGA T AAACGAAA T T T AC T T T A T AGT CA TGCA TGA T CA TGT T T T T T T T T A T
- - - - - - - - - - ACC TGGCGCACAGTGGGGCGGA TGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT CCGT T ACAGT AGC - - - - - CCCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T A - - - - - - - - - - T T TGGAGAACC - - - - GGGGAGGAC T AC TGT AACGGACCCGT T T AAA T T T CCCACGGCGCCAGC TGAAAA T A TGC T T AAC T C T T CGGGAGTGT C T C TGT A T
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TE: rnd_1_family_917.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: 4564bp; fragments: 9666; full length: 0 (>=4107.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4564 bp
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TE: rnd_1_family_917.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: 4975bp; fragments: 9260; full length: 0 (>=4477.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_917

 size: 283bp; fragments: 1302; full length: 339 (>=254.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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