
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3225
- - T T A - - GT T T A T AAACAA TGT TGT T T T A T T T T A T AAAA T T A T T CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A T TGC T AGC T A T C T T TGGT T T T T T T T C T TGAACAAAAAAAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T T AC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A T A T A T T A T T T CAAGCAGAA T T T T T T A T AAAGAGT AAAAAAA T T TGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T AAA T T TGAAAA T A T C T T T ACCA T T T T T AAAA T AAA - - - - - - AAA - - - GGGA
AGT T AG - AA T AAAAAA T A T T T T T T T T TGAAC T T A T AAAAA T A T A T C - GGGGT ACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC TGT T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T AAG - - - - - - AC T C T T TGGA T A T C T T CC T AACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT CA - - C T C T CA T AA T AA T T A T T T T T CA T T T T - - - - - - T T A T T C T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A T AGT T AAA T A - - - - T AAA T A T A T T T T T T T CA T AAAA T AA - - - T TGAGA
TG - - - - - AGT T AA T AA T A T T T TGT - - - - - - - - - A T AAAA T - - - - - - - GGGGT ACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC TGT T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A - - - - - - - - T AAAAA T A T T CACGTGT T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT T A TGAAC T AAAAC T A T C T A TGAAGCGT T T T A T A - - - T AA T T T A T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T AAGAAA T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAA T C T - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAACAAGT AGGT A T CA T T T T - - - - - - - T AAA TGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A TGT T T A T AGT T A T T T T CGGT T A T AC T C T A T T CGT AAAGAAAAA T T TGGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T ACA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC T A T T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A - - - - - - - - - AA T T T A TGAAACGT T T AA T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A TGT T A T AA T A T C T T TGAAAA T A T T T T T AAAACAAAAAAAAA T T T TGGA
TGT TGGT AGT A T AAAA TGT T T TGT A T T T CAC T - - - - - - - - - - GA T T - GGGGT ACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC TGT T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T T A T A T A T A T A T A - - - - - - - T T T C T T A TGT A TGT A T AAAGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T A T TGC TGGT T CA T A T C T TGA T AAGAC T T CA T AAAA - T AGA T CCA T TGT ACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC TGT T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T AAACCAA T AAGT AGCAAACAAAAAA TGT AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T TGGT A T AAAA T CC T T T A T T AACA T T T T - T AAGA - AA T A T T AGGGGT ACAAA TGGGGT AGAGTGCGCAACA T A T AA T ACA T CC TGT T AA TGT CAA - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T A T A T A T A T A T A T T CAA T TGGC TGGACAA T CA T AAA T T ACAG - - - - - - GAAC T T - - - -
- GT T A - T C T T CAAAAA TGT T T AA T T A T C T T T A T - - - - - AACA T T T C TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAGAAGCCC T T TGC T CCGCGT AGGAGA T ACAGGA T C T T T T A T A T A T A T T T A T - - - - - - T A T T T AA T T T A T T T A T AAAAAA T AA T AAAA T T T - - - -
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TE: rnd_1_family_977.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3225bp; fragments: 860; full length: 14 (>=2902.5bp)
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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 3225 bp
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TE: rnd_1_family_977.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3535bp; fragments: 842; full length: 7 (>=3181.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (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_977

 size: 644bp; fragments: 584; full length: 213 (>=579.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 644 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

ORF1

ORF11

ORF2

ORF3

ORF10

ORF9

ORF4

ORF8

ORF7

ORF5

ORF6

Exo_endo_phos_2 RVT_1

DUF6451

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400 500 600

ORF1

ORF2

ORF4

ORF3

DUF6451

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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