
Start crop Point End crop Point

MSA length = 779
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T T - - - - - - - A T A T T CAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGAC T T T T T TGACCCACCC T AGT A T A TGCGT - - - - - - - - AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGA T ACG - - CACAGTGGAAC T T AA TGGC T T T A T T AGT - CGA T T AAA T T AACCGT T T AAAAGA T A T T CA T CGT CAA T TGACAA T AA T T T AGAGT T T T TG - - - - - - - - - - T T T CAAGT ACAAAGTG - AAAAAA T A T TGT TGA T T T T T T TGACCCACCC T AA T C T A T A T ACGT AA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGT CAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AGT A T AAAGTGT AAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T AA T AA T CA T C T A T AAC T T AA T T ACAGCAC T CA T CCGAA T CAAGC T T A T AAA
TGTGT CAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AGT A T AAAGTGT AAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T AA T AA T CA T C T A T AAC T T AA T T ACAGCAC T CA T CCGAA T CAAGC T T A T AAA
TGT TGGACG - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T - - - - - - - - GGAC T CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGAGT A T AAAA T A - - AAAAAAA T AGT CGA T T T T T T - GACCCAACC T A T T AAACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAA T A T CGAGCCCC TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAC TGAGCGA T T - - - - - - - - A T A T T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGAGT A TGAAGTGAAAAAAGAA T AGCC T A T T T T T T TGACCCACCC T AA T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGT TGT AAGCGT AAAAG
T A TGA T A T T - - - - CGGTGCACC T T AA T TGGT C T C T CCGCA T CGCCAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGTGT AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA TGT T T T TGACCCACCC T A T CGA T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T C T T TGT A T C
T A TGA T ACG - - CACAGTGGAAC T T AA TGGT T T T A T T AGTGCGA T T AAA T T AACCGT T T AAAAGA T AA T CA T CGT CAA T TGACAA T AA T T T AAAGT T T T TG - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTG - - AAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T AC TGT TGGT A - GCCA T T TGAC TGCGC T AC T CAA T T T TGG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T AAA T AGTGAAA T T AGTGAA T CCGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGAGT A T AAAGTGAAAAAA T AGT AGT CGA T T T A T A TGACCCACCC T AGTGT CCAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T ACA T T AAC TGAA TGT T
T A T T A T A T A T T - - - - - - - - AACC T AACA T T T T AAC T - - - CCCAA T ACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAGT A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGTGGA T A T T T T TGACCCACCC T AGTGT T - - - - - AA T A T T AGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCGACCC T AA TGAACGCC T A T AA T AAGA - - - - - - - - - - - AACAAGGACGAA TGCA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTG - AAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T T - ACCCACCC T AA TGT A T A T A T A T AA TGT AA T C - - - - - - C T CA T T AC T CGC TGACGAGT A T T
T T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T TGCC - - - GCC T T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAA TGCAAAAAAAA T AGT CGA T T A T T T TGACCCACCC T AAA T A T T T C TG - - - - T AC T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGAGAAGT ACA T AGTGGAAC T T ACCGT T T - - - - - - - - ACCGGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAA T T A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T A T TGT T CAGC T - - - - - - - - - - - - CAGCA - - - T CC T T TGACCAGT T CC T A TG
T A TGAGAAGT ACA T AGTGGAAC T T ACCGT T T - - - - - - - - ACCGGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAA T T A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T A T TGT T CAGC T - - - - - - - - - - - - CAGCA - - - T CC T T TGACCAGT T CC T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T AAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTG - AAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCGCCC T A T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT T CGTG - - TGCGGGGGT AC T TG - - - - - - - - - - - - - - T CGA T T AAA T CAACCA T T T AAAAGA T A T T CA T CGT CAA T TGACAA T AA T T T AAAGT T T T T A - - - - - - - - - - T T CAGAC T A T AAAGTGAAAAAAAACCAGT CGA T T T T T T TGACCCA T CC T AA TGGGT A T CCAAAAAA TGA TGAA - - - - - - - AA T AA TGT T T A T C T TGCA T T
T A TGACACG - - CACAGTGGAAC T T AA TGGT T T T A T T AGT - CGA T T AAA T T AACCGT T T AAAAGA T A T T CA T CA T CAA T TGACAA T AA T T T AAAGT T T T TG - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGC T T T T T T TGACCCACCC T A TGCGACACA - - - TGTGAAA T T - - - - - - C T - AAAAA T A T TGAAA T T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T AA T AAACACC T A T AA T AAGA - - - - - - - - - - - AACAACGGCGAA TGCAAA T T
T A TGA T ACG - - CACAGTGGAAC T T AA TGGT T T T A T T AC T - CGA T T AAA T T AACCGT T T AAAAGA T A T T CA T CGT T AA T TGACAA T AA T T T AAAGT T T T TG - - - - - - - - - - T T CAGAGT A T AAAGTGAAAAAA T AA T AGT CGA T T T T T T TGACCCACCC T A T T A T A T ACA TGT AAAGC T A - - - - - - - - - - - ACA T AGGAAAAA TGCGCAA T
AA TGGT AGACA - - - - - - - - AAC T T AA T T T T T T T A T T C T CGT AGA T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T A T AAAGTGAAAAAAAAA T AGT CGA T T T T T T TGACCAACCCGT ACGT A T AC T A - T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_3_family_1674.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 779bp; fragments: 2117; full length: 0 (>=701.1bp)
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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 779 bp
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TE: rnd_3_family_1674.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_se.fa

 size: 1104bp; fragments: 2179; full length: 0 (>=993.6bp)
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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_3_family_1674

 size: 223bp; fragments: 1516; full length: 582 (>=200.7bp)
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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

Before TEtrimmer 223 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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