
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1247
T CGACGCC - - CACAGA T T C T C T AAA TG - - - TGC T CC T C T ACC T CC T - - - - CCA T T AGA T T T T CA T A T AAAAAA T TGGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - T A - - - AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T - - AAAAGT AGT AAAAAC - - T A TGT A T T A T T TGAA T AAAA T C T A
T TGA TGCC - - CA T AGA TGC T C T AAA TG - - - TGC T CC T CCACC T CC T - - - - CCA T T AGA T C T T CA T A T T AAAAA T TGGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - T A T A T AA T AAAAGCGT T AGC T T T AACA T AAACA T T T T AA T T T T T A T T T CAAC T T T T T T CAAA T T T A T AAAAA T A TGT T T C T AGTGT T T AAA T A - - - - - - -
T CGACGCC - - T ACAGA TGC T C T AAA TG - - - TGC T CC T CCACC T CC T - - - - CCA T T AGA T C T T CA T C T T AAAAA T T AGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAAAAA T T AA T AGT AAGT T AAA T A T T T AAGT T T T T A T T T T AAA T T T T T T CGAA T AAAGT AAAAAA TGT A T AGAGTGT AGAAGT T T CA T T T A
T AA - - - - - - - - - T AAA T T T T T AA T A T A TGT CGC T A T T CCA T T T T T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A T A T T AAAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T AGAAAAA T A - - - GCGAAA T ACA T AAACAC T AAC - -
T AA - - - - - - - - - T AAA T T T T T A T AA T A TGT CGC T A T T CCA T T T T T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT A T A T T AAAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AGAAAAA T A - - - GCGAAA T ACA T AAACAC T AA T T A
- - - A TGC T T T AACAGA TGC T C T AAA TG - - - TGC T CC T CCACC T CC T - - - - CCA T T AGA T C T CCA T A T T AAAAA T TGGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AGA T T T A TGT A TGT ACAA T ACAAAAGTGGCA - - - -
T A T A TGT T T AAACCA T T T TGGT A T A T A T AGTGT T T T C T CAGT T T CAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAAAAAAAAA T T AA T A T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGCA T T A T AA T A - - GA T AC TGT ACC TGGGT ACCAA T TG
CAAAA T CC - - AA T TGA T T T T T T - - - - - - - - GCCGAA T C T AC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAA T AA T T T AA T A TGGA TGCGCC T T A TGAA T T T C T A T T -
T C TGT ACC - AAAAAGA T T C TGT AAA T A - - - T A T TGT T A TGT T T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGGCAA T AGAGAA - - GAGGT T A T AGGT AGA T A T CC T CG -
A T T C T CC T T AAACAGAA T C T T TGGA T T TGT CAGAACAC TGT C T CC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T CC T T AAACAGAA T C T T TGGA T T TGT CAGAACAC TGT C T CC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA - - - - - - - C T T AA TGCAGAGAA T ACGT CC T T A T T T TGC T T T T T - - - - T CA T T AGA T C T T CA T A T T AAAAA T TGGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - T A T A TGAAA T AAAAA T T AA T A T T AAGTGAGA T AA T T T AA T T T T TGT T T T AAA T T T T A T CAAAAGT AGCAAAA T A - GGGC T AGGT A T T C T T ACACAAA T AA
T CGACGCC - - CACAGA TGC T C T AAA TG - - - TGC T CC T CCACC T CC T - - - - CCA T T AGA T C T T CA T A T T AAAAA T TGGC T C T AGT AGTGCAA T CAGGC T CA - - - - - - - - - - T A T A T A T AGAAGAAA T T AA T A T T AGGT TGAA T A T C T T AAC T T T T AA T T T A - - - - - - - - - AAACA T A T CAA T A T A - - GGAAACA T A T A T AAA T AGAAAA T A
C TGA TGC T T A T A T AAA T A T T A T - - - - - - - - T T T CAA T T T A T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T C T AA T AA T AAAA T T A - - - - - - - - T T AAA T A T T C TGA T T T T T A T C T TGAA T T T T T T CAA T T C T ACCA T ACAAC - A T TGCAC TGT T T ACAC T AA T AC T A
T TGA TGT C - - AACA TGAC T CA T AC T TG - - - T AGGGGGCGCCAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_3_family_499.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1247bp; fragments: 1243; full length: 31 (>=1122.3bp)
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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 1247 bp
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TE: rnd_3_family_499.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: 1564bp; fragments: 1164; full length: 0 (>=1407.6bp)
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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_499
 size: 1117bp; fragments: 1484; full length: 5 (>=1005.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1117 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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