
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3530
ACGAACA T AA T T CA TGT T T A T AAGTGT T AGT T A T AGCAGA T T A T AA T A T AAA T AA T T T TGGT TGCCA T T T T T TGT AA T T CAAGC T - - - A T A T T A T AAAA T - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T CAGT A T AGTGT C - AAACA T CGAAAC T T A TGCAA T ACCGGCA - - - - - - - CAAAAA
ACGAACA T AA T T CA TGT T T A T AAGTGT T AGT T A T AGCAGA T T A T AA T A - AAA T AA T T T TGGT TGCCA T T T T T TGT AA T T CAAGT T A T T A T A T T A T AAAA T - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AA T T - T T ACA T - - - - - - A T A T AAAA T T ACAGCG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T AC - - - - GGT AGT T A TGT A T A T A T CAA T T T T AAACAAGA TGCGAACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T AGTGGA T AAC T CGAGCCGC T CGAGT AC T CGA T - - - - T A T TGAAA T
GCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A TGGGGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T AAAA T
ACC T T T A T AA T T T A T - - - - AAACC TGT T A - T CGC T T AAAAA T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A TGT AA T - - T AA T T T AAA T C T T A T AAA T T - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T CAGTGAGACAA T T ACGT AAA T CCAGTGGCGGCCAA - - GC TGAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGGAGA
ACCAA T A TGGT T T CCGT A TGAA TGT C T TG - - - - - - - AAA T A T A T T CA - T AAA T AA T T T TGGT TGCCA T T T T T TGT AA T T CAAGT T T AAA T A T T A T AAAA T - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T TGA T - - - - - GAAAA T TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - TGA T AAAGA
A T AAC T A T AA T T T A TGT T T AAAAGTGT T AAC T CAGAAAGTGT A T T - - - - - AA T AA T T T TGGT TGCCA T T T T T TGT AA T T CAAGT T T AAA T A T T A T AAAA T - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T - - - - - A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T AAA - - A T A T A T A T A
CC T AC T - T TGT T TGT - - - - - - - AGTGT T T A T CAA T T AGGAC T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T T TGGT AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T T A T AA TGT ACCA TGGCAAGC T AAA T T CACGT T - - - - - - - - AAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T CGGTGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC TGTGA T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T AGAA T T T CAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T T TGA T
T CGACAA T AA T T T ACA T T T AAAAC TGC T T - - T T T AGAAAAA T A T T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T AC - - - - - A T AAA T TGT AGC TGGT TGGA T T TGCGT CAA - - GAACAAAGT
A T AAC T A T AA T T T A TGT T T AAAAGTGT T AAC T CAGAAAGTGT A T T - - - - - AA T AA T T T TGGT TGCCA T T T T T TGT AA T T CAAGT T T AAA T A T T A T AAAA T - - - - - - - - - - GT A T C T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T AC - - - - - A T AAA T TGT AGC TGGT TGGA T T TGCGT CAA - - GAACAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T A T A T A T AC T AGGTGC T T T T T T T T T T T T T A T T T T T T CGGT T AA T CACCAAAAA
T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CC T A T AAGAC T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA - - - - T A T C T A T C T A T C T A T A T A T AGT AGGTGC T T T T T T T T T T T T T A T T T T T T CGGT T AA T CACCAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T AC T AAAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGT TGCGGC T A T - - AGT T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T - - - A T AC T TGGA T CAAA T AAAA T AA T A T C T A T C T A T C T A T C T AGT A T C - - - - GAAAC T T T T TGCCGT A T CGT A T CGA TGT T - - - - GT T T CAAA T
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TE: rnd_3_family_682.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: 3530bp; fragments: 273; full length: 0 (>=3177bp)
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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 3530 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: rnd_3_family_682.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: 4209bp; fragments: 252; full length: 0 (>=3788.1bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_3_family_682
 size: 1274bp; fragments: 176; full length: 5 (>=1146.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1274 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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