
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5740
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T A T T T A T T AAA T T A T A T ACA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AA T AACAGCAACC - - - - - - - - CACGGT TGCGA T T T TGTG - GT A T T ACA TGT TGT T A TGC - - AAAAGT T TGT
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT AAGAA T AA T A T
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AGT T A T A T CAA T A - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACGGTGCGGGT C T T T - - AC - - AAAAGT A TGT
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T T CGTGAAAGT A TGAGG - - - - T T T T T AGT TGGT AGGT - GAA T AC T - - - T A - - - - - T AAGA T T T CCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - AAAGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AGAGGCAAGCCAAGCAGAGCCA T T AAA T A T C T T T - T ACCAACAAAAC TGT
T T CGCGGGT CAGAAGAGAGGT - T T T T AGT CGGT AG - - - GAA T ACA T A T T - GT C T T T AAGA T T T T CCCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - AAAGACAGACGGA T A T AAGAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA TG - C TGAAACGCGAGCAGAA TGCA T T AAAA T ACCGA T AAGAACGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGGGT T C - - - - CGA - - ACGAGGGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA TGA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGAAA - T T T AA T TGTGGGAGC T A TGGT T CAA T - TGC - - C TGA TGA TG -
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TE: rnd_2_family_80.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 5740bp; fragments: 276; full length: 13 (>=5166bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5740 bp
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 size: 6112bp; fragments: 276; full length: 10 (>=5500.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_2_family_80

 size: 1736bp; fragments: 165; full length: 14 (>=1562.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000
0

200

400

600

800

1000

1200

1400

1600


