
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3586
AA T T A T A T CAGT CGT T T T T T AGCCACAAGT CAA T TGT T CA T AAAA T C T AAAA T T AAA T T T AACAA T CA T AAAA T CA T T T T AAAAAA T T T T T CAGAA T AGT - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAAA T T AA T A T C T A T A TGT T T T T A - - - ACACA T T T T T T A T AAAA T A T CAA T AAAACA T T T T T CAG
AA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGTGTGT AGC TGAC TGGACGAGAGCAAAGGTGGT A T ACA T ACCGA
AA T TGT T T C - - - TGT T T T T T A T CCACAAGCCAA - - - T T CA T AAAA T C T AAAA T T AAA T T T AACAA T CA T AAAA T CA T T T T AAAAAA T T T T T CAGAA T AGT - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T T C T AAGA T T T A T AACA T CC T A - - - AACGAA T CGCCAAAAAA T A TGA T T AAA - - - - - - - - - - -
AA T T A T A T CAGT CGT T T T T T AGCCACAAGT CAA T TGT T CA T AAAA T C T AAAA T T AAA T T T AACAA T CA T AAAA T CA T T T T AAAAAA T T T T T CAGAA T AGT - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - T CAA T A T TGA T C TGT T TGT A TGTGAA T AGT TGCA T T T AGA T A T T T T AAA T AGT T T T T T C T T
T A T T ACA T T TGT CA T C - - - - - - - CAC T AGT T A - - - - T TGA T AAAAGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T TGGAA T T T A - - - - - - - - - - - AGCC T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T A T CAGT CGT T T T T T AGCCACAAGT CAA T TGT T CA T AAAA T C T AAAA T T AAA T T T AACAA T CA T AAAA T CA T T T T AAAAAA T T T T T CAGAA T AGT - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T A T AC - - - - - T T AAAAC T T A - - - - - - - - - - - - - AGA T T CGCCC TGT A T AA T A T T AC T AGT ACA T T TGT CGA
GCAGAAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGC T T ACCA TGCCAA T AAC T AAAA T TGA T T C T T AGAAAACCAC T AGAAAAAAGT T T AA T AAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGC T TGT T T T CGAAGT CC TGGAAAGGGA T A T C T T C T
A T T T T CA T T A T - - GT TGT T TGGC - - - - - - - - AA T TGCGCGT A T A T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - T T A T - - - - - - - AAA T AAA T AG - T AGACAA TGA T T CCGT A T TGAAAC T AAAAGAA T T T TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AC T AA T T C T T A TGT CAA T A - - - - T CCA T T T C T AC T AGAAAAGA T A T C T AGAAAA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C TGT TGT AAA T AAA T AAA T ACA T AAA T AAA T A T AAA T A T T T A T CA T T T T C T ACAAAA T T CA T T A T T T A T AGTGA T T T ACAGAGA T T T T AC T AA
T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AG - - - - T AC T TGAC T A T CAGA T AAGAGGGCCA T T T CC TGT T T T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AA TGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT A TGT A TGT A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T TGT T TGA T T AAAA T AC TGA T A T AAAAC T T AAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAACAAA T A T A T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGAAA T AAA T C T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T T A TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGGTGT C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T CACA TGCAAAGGA TGAAA TGGAA T T AA T T T CAGA TGGC - - - - - - -
AA T - - - - - - - - - - A T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - T AA TGT T T AACAC T C - - - - - - - - - TGT A T CC TGT AAAAA T A T T T T T AAA T TGT - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAGT C T T T TGT AAA T AAA T AAA T AAA T ACAAGAA - - - - - - - - - - - - - GT A TGTG - - - - - - - - - - A T A T C T A TGAAACA T TGGAAACCGACGT T A TGC
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TE: rnd_4_family_1097.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 3586bp; fragments: 230; full length: 9 (>=3227.4bp)
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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 3586 bp
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 size: 3937bp; fragments: 227; full length: 2 (>=3543.3bp)
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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

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1097

 size: 2226bp; fragments: 1117; full length: 0 (>=2003.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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