
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2157
GAGACA T T AA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA T T AAAAAAA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT T A T ACAGT T A T A T ACGGT T AAGT T AAA T A T A T A T T T AAA T A - - AAC T AAACGGA T T A T CA T CGACACAA TGGTGAGTGT AAAAAAACCCGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A TGT T ACACA T A T T T AC T A T T T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACGGA T T A T A TGTGCA T AACAGT AGAA T AAA T C TGA TGGA TGACAACA
A T AA T A T CAA T AAA T - - - A T T T T AAA T C T T CGT AGGGT T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT T ACAAAGT T A T A T A T AGT T T AGT T AA T AAAA T T A T T AA T T AA T AA T AAAGAAAAGT A T AAA T ACAC T AA T AGCCAAAA T CACAGAA T CACACA
AAAAAA T T - A T AGACCAGAA T T TGAACA T T A T CAGAA T AAAAAGAAAA - - GA TGA T TGT CCA TGGA T AAA T CAAAA T A T T A T AAAAGAA T AGAAAAA T AA - - - - - - - - - - T A T A T A T T ACACAGT TGT A T A T AGC T T AGT T - AA T AAA T T A T T AAAAAA T A T ACAAAAAA T A T ACAAAAAAA T TGAGACCAAAA T TGAAC T T T T T TGACA
AAAAAA T T - A T AAACCAGAA T A TGAACA T T A T T AGAA T AAAAAGAACG - - GA TGA T TGT CCA TGGA T AAA T CAAAA T A T T A T AAAAGAA T AGAAAAAGAA - - - - - - - - - - T A T A T A T T ACACAGT TGT A T A T AGC T T AGT T - AA T AAA T T A T T - - - - - - - A T T A T T A T T A T A T ACAGA T AAA T T A TGAGAAAA T A T AACAAGCCAC T A TG
AAAAAA T T - A T AGACCAGAA T A TGAACA T T A T CAGAA T AAAAAGAAAG - - GA TGA T TGT CCA TGGA T AAA T CAAAA T A T T A T AAAAGAACAGT AAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T AC T A T ACA T A T A TGT A TGT ACAA T AAGT ACAA T AAAGT T T AA TG
A T A T T A T T - C T AAA T CA - - T T T TGAC TGA TGCAAAA T T CAGAAGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T ACACAGT TGT A T A T AGT T T AGT T AAAAA T A T TGAAAAA T AA T T T T T C T ACAGT AAA TGT TGAACGGT A TGCAAAA TGT AGAAAA T C T T T AC T
AAA T A T T CA T CAAA TGTGAA T A TGCACA T T A T CAGAA T AAAAAGAAAA - - GA TGA T TGT CCA TGGA T AAA T CAAAA T A T T A T AAAA T AA T AGAAAAAGAA - - - - - - - - - - T A T A T A T T ACACAGT TGT A T A T AGC T T AGT T - AA T AAA T T A T T T AA - AA T AAAA TGT ACAGA TGCAAACAA T ACA T CGA TGA T T C TGAAACA T CGA TGT A
TGGT A T C T AGT A TGT A T CAA T C T A TGA T A T AACCGAA TGGAAGGAGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGTGAGT A T ACCGAGT T T T T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACC T T T T CGA T AAGT T A T AAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A TGT T ACACAGT TGT A T A T AGT T T AGT T AA T AAAA T T A - - - - - - - - - AAAACCAAAAAGT T T - - - - - - - - CAACGGA T AA T ACAACAGAAGAAAGGA
AAAAAA T T - A T AGACCAGAA T A TGACCA T T A T T AGAA T AAAAAGAAAA - - GA TGA T TGT CCA TGGA T AAA T CAAAA T A T T A T AAAAGAA T AGAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAC T A T - T T CGA T T T AC T T AGCAA TGGAAA T AA T AGAC - - - - - T A
T T AGT C T TGA T AAGT C TGAA T A T C T ACA T T A - - - - - - - - - - - AA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T ACACAGT TGT A T A T AGC T T AGT T - AA T AAA T T A T T AA - T A T TGT T AA T T TGA TGT T TGAC T T CA T T AA T AGAAGGT T CGAGAGCC T T C T C T A
C T ACGA T C - A T A T A T CAGA T TGGGAA TGC TGT T AAA T T T AGAGGAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T ACACAGT TGT A T A T AGC T T AGT AAAAGGCAC T - - - - - - - - - - A T T A T T A T TGT T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - AAC T T AAAC TGCC T T AA T A
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TE: rnd_3_family_436.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2157bp; fragments: 991; full length: 31 (>=1941.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2157 bp
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TE: rnd_3_family_436.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: 2483bp; fragments: 878; full length: 0 (>=2234.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_3_family_436

 size: 1654bp; fragments: 1004; full length: 0 (>=1488.6bp)
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Before TEtrimmer 1654 bp
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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
)

0 500 1000 1500 2000
0

200

400

600

800

1000

1200

1400

1600


