
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3314
T C T - A T TGT T A T T A T T CCGAGTGCAC T T AA T TGA T T ACAAAA T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T ACC - - A T T T TGA T T AAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT - T T AAAA T AA T A T T T T T T
T - - - - T AA T T T CCACACAAGGT ACAA T T AA T TGGCCACCACGT T - - - - - - CCCC TGA T T T A T A T C T T T C TGTGGGGA T A TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T AC T A T ACAGC T T T - - - - - - - - - - - CAACCAA - - - - - - - - - - - - C T T T TGGAGT T T T - T T T AGTGGC T ACA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T A - - - - - - - T A T ACAGGT C - - - - - - CGACCACAGAAACACG - - - CC T A TGAGGGT T T - T T T - - - - - - - - - - - - - -
GA T AA T AA T C T ACACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T A - TGCC T A T A T ACAA T T T T - - - - - T T AACAA T AAA T TGT A T TGC T T A T AC T ACAAGAA T AAA TGT T TGT A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGT T T AACA TGGT ACCA TG - - - - - - - - - - - - - T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T T - T A T A T A T A T T T T ACA T T - - - - - T AAA T - T A T AAACACA T T T TGT A T AGTGT T C T A T T CA T T T T A TGT CAAAA
T - - - - T AA T T T CCACACAAGGT ACAA T T AA T TGGCCACCACGT T - - - - - - CCCC TGA T T T A T A T C T T T C TGTGGGGA T A TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T AAGT T T T T CA T A T ACAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T TGT T C T AG - C T CCA T AGGCA T A T AA T
T - - - - T AA T T T CCA T ACAAGGT ACAA T T AA T TGGCCACCACGT T - - - - - - CCCC TGA T T T A T A T C T T T C TGTGGGGA T A TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T C T T A T T T T T A T A T T A T T T T A TGT T CGACAAAACAGC T T T CA T T AA T A TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A - - - - - - - - - GC T CAGTGAACAACC T CACGC T TGACCGCAC T CAACG - - - - - - - - - - - - - T C T AGT A T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T AAG - T A T T T AGGA T T T A T T T T - - - - - T AACGACGT T AA T ACA T CCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - T AACAGGAAGTGA T C T A T T T T AGGT T T T T TGGA T A - - - - - - - - - - - A T T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACC TGT A T A T T - - - - - T ACA T T T TGT - - - - - - - - T AAACAC T AAAA T T AA T C T T T TGAAACAC T T - - T T AA T T T T A TGT CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T AGAGGAACA T - - - - T ACA T AGTGA T T TGGGT T A T CAGTGCAAAAA
T - - - - T AA T T T CCACACAAGGT ACAA T T AA T TGGCCACCACGT T - - - - - - CCCC TGA T T T A T A T C T T T C TGTGGGGA T A TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T A T T A T A T A T A T ACAGGT - - AGA T T CGA T AAAAGAAACA T A T T T T C T T T ACCGT T T T - T CAAA T AAGT CCAAAA T
T C T - A T TGT T A T T A T T CCGAGTGCAC T T AA T TGA T T ACAAAA T T ACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T - - - - - - T A T C T C T C T CGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T TGAAC TGT - CCAAAA TGGT A T AGA T T
- - - - - - - - - - - - - C TGAAA TGTGT ACACA T T AGT TGT T ACA T A T A T A T T A - - - - - - - - T AAAA T A T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T A T A - - - - A T A TGT T T AA T - - - - - - - - T AA T AACAGAA T A T CC T T T A T TGAAA T AGT A T - C TGT ACGT C TGTGGAA T
AC T AA T AAC T CGCACAAAAGGAGTGT AA T C T TGT T T AAAAC T T AACAA T A - - - - - - - - - - - - - CA T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAA - - - AGAAACACA T T T T T CGAAACAGT T T A T T T T A T T T A TGT T AA T T
AC T AA T AAC T CGCACAAAAGGAGTGT AA T C T TGT T T AAAAC T T AACAA T A - - - - - - - - - - - - - CA T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAA - - - AGAAACACA T T T T T CGAAACAGT T T A T T T T A T T T A TGT T AA T T
AC T AA T AAC T CGCACAAAAGGAGTGT AA T C T TGT T T AAAAC T T AACAA T A - - - - - - - - - - - - - CA T ACCA T T T TGGACAGT T CAAAAGCGTGGT C TGGA T - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAA - - - AGAAACACA T T T T T CGAAACAGT T T A T T T T A T T T A TGT T AA T T
T - - - - T AA T T T CCACACAAGGT ACAA T T AA T TGGCCACCACGT T - - - - - - CCCC TGA T T T A T A T C T T T C TGTGGGGA T A TGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T ACGGTGACCAGACCCGT A T ACA T T A T T CACGT C T TGA - - - - - - - - CAGAGAGAGAAGAA T - - - - GCGA TGGTGT T T A - T T ACA T AAC T ACA T AA T
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TE: rnd_1_family_920.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: 3314bp; fragments: 5959; full length: 7 (>=2982.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3314 bp
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TE: rnd_1_family_920.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: 3552bp; fragments: 5695; full length: 0 (>=3196.8bp)
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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_920

 size: 652bp; fragments: 1716; full length: 222 (>=586.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 652 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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