
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1602
- - AA T AGT A T A T T T A T T T T T C T AAA T T T AAAACAAA - - - - - - ACGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T AA T T T TGT T AC T T AGAAC T AA T AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T AA T T T AAA T T ACA T A T T TGA - - T T T T AAAAGT T AA T AC T T AA T T CAGGA T TG
T - AAGACGAAA T ACC T T T T AA T - - - - T T T AAAAAAA T T C T C T T T CC T ACA T AA T AAA T C TGT C T T T CACCACAGGGT A T T CCAAA T T AGAA T T TGT AAAA - - - - - - - - - - TGT A T T AAA T T TGT T AC T T AGAAC T AA T AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T AA T T T CAGT T A TGT CGT CAAA T TGCCA TGAAC T T CGCC T TGAA T TGA T AC T A
- - GT T T CCAGT C T CGT T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - C T CGT T T T T T T AAA T T T T CGAAGGC TGT T T TGCAGT T CGA T T T AA
- - GAGAAC T AA T T T A T T T CAA - - - - - - T TGAAC T AA T T C T C T T TGCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGT T A TGT - - - - - - - - T T T T A TGGAACACCC T A T A T A T T AA T - T TG
- - G - - - - CA T C T CCAAGA T T A T - - - - ACCGGAA T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T AAA T T TGT T AC T T AGAAC T AA T AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T AA T T - - - GT T ACC T AAC T AAA T T T C TGACAGCGACGA T ACAAGCCGGGA TGA
- - AA TGT CA T T C T CA T CA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T T T A T A T AAAAAA T C TGT C T T T T ACCACAGAGT A T CCCAAA T T AGAA T T TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T CCGTGAA T A T AC T T T TGAA TGAAAA T AAGT T AA T TGAA - - - -
T T AAA T AAGAA T C T A T T ACAGC - - - - TGT AAAA TGA - - - - A T TGTGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T CACAAGAAA T T T A T T T A T T TGA - - GT T AAACAAA T T - - CGT A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAGT T CA T AAC T - - - - TGGAA TGGT T T TGGAGGT TGGAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT CAAAC T TGT T AC T T AGAAC T AA T AAAC T A T CA T C T A T C T A T C T AA - - - - - GGT A T T T T CA T AAG - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAC TGAA T T T AAAA T T C T CAA T T T CA TGA TGA T T C T A TGC T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCAGTGA T CAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T CAAAA - - -
- AA T CCGAAAA T CAA T T AA T A T AGGT - - - - - - - - - - - - - - T T CCA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AGGT AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - GACGAAA T ACC T A T T AA T A T - - - - - T T AAAAAAGT T C T CCA T CCCACA T AA T AAA T C TGT C T C T T ACCACAGGGT A T T CCAAA T T AGAA T T TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T A T A T CCA T CAC T A T AAA T T T TGAAC T T AA T - - C T A T CACACA T AA T AAA T C TGT C T T T T ACCACAGGGT A T T CCAAA T T AGAA T T T A T AAAA - - - - - - - - - - TGT A T T AAA T T TGT T AC T T AGAAC T AA T AAAC T A T TGT C T A T C T A T C - - - - - - - - T T T T TGT A T T CAA - - T A T T AAGAA T CAAAGTGCA T ACGGAA - - - -
- - - - - - GT A T C T T CA T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T AAA T T TGT T AA T T AGAAC T AA T AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T AA T T - - - T T TGCACA T T TG - - - T T T T AAACA TGAA T ACCAA T A T T A T A T T T A
C T AA T T T T C T T T T CA T C T TGGCAAA T T T TGA T T T T T T C T T C T T T CCCACA T AA T AAA T C TGT C T T T T ACCACAGGGT A T T CAAAA T T AGAA T T TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGT CA T AACACA TGT CA T AA T T A
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TE: rnd_3_family_682.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: 1602bp; fragments: 190; full length: 2 (>=1441.8bp)
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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 1602 bp
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TE: rnd_3_family_682.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: 1943bp; fragments: 152; full length: 0 (>=1748.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500

0
50

0
10

00
15

00

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_682
 size: 1274bp; fragments: 176; full length: 5 (>=1146.6bp)
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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 1274 bp



0 200 400 600 800 1000 1200 1400 1600

ORF1

ORF2

ORF3

RVT_1

RVT_1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 200 400 600 800 1000 1200

ORF1

ORF4

ORF3

ORF2

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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