
Start crop Point End crop Point

MSA length = 527
TGTGAC TGT T A - - - - - - - C T AA T T AC T T AC T T AC T AA T AA T A T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T - T T T A TGGA T A T T T T A T T CGGAAAAAGGAA T ACC T T T A T A T T
TGTGAC TGT T A - - - - - - - C T AA T T AC T T AC T T AC T AA T AA T A T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T - T T T A TGGA T A T T T T A T T CGGAAAAAGGAA T ACC T T T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAGGT - - - - - - AAC T A T A TG - T T ACA T A T T T CGAA T A T T T T A TGA T A
AAGAAC T T T T A - - - - - - - AA TGC T AA T TGT T T T C T - - - - - - - AAAAA TGT T T AA T T TGGT A T A T C T TGT T T T T T AGT A T T T T T AGT T AAAA T A T AGT T AA - - - - - - - - - - AGAAAA T ACGAA T A T T CGCGAAACGAA TGCGAA T A T T C T T AC T CACAA T AAACAGCCG - AGAAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T T
AAGAAC T T T T A - - - - - - - AA TGT T AA T TGT T T T C T AA - - - - AAAAGA T T AA T AA T T TGGAA T A T C T T T T T T T T T AGT A T T T T T AGT T AAAA T A T A T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AAGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T C T T T T T
AAGAAC T C T T A - - - - - - - AA TGT CAA T TGT T T T C T - - - - - - - AGAAAAGT T T AA T T TGGAA T A T C T TGT T T T T T AGT A T T T T T AGT T AAAA T ACGGT TGA - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGAA TGT T CGCGAA T CGA - - - - - - A T AA T C T T AC T - - - - - - - AA T AA T T CCA T AACGAAA T T T T C - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGAGAA T AC T CGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAC T T T T A - - - - - - - AA TGA T AA T TGT T T T C T - - - - - - - AAAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T TGCAAA T A T T CGCCAA T CGAA TGCGAA T A T T C T T AC T CAC T A T T T A T AA T A T - C - AAAAAAAGT A T T - T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAC T T T T A - - - - - - - AA TGT T AA T TGT A T T C T - - - - - - - AAAAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AGGCGT A T A T T CGCGAA T CGAA T ACGAA T AC T C T T AC T CAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T A T A T C TGA T - T C T T CAGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T T A T A T T T T T C T CA - - - CAAA TGACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A TGCAAA T A T T CGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T AAA T AA TGT - - - AA T AA T T CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAAC T AC T A - - - - - - - AA TGT T AAC TGT T T T T T T T T AA T T T T T AA TGT T T AA T T TGGAA T A T T T TGT T T T T T AGT A T T T T T AGT T AAAA T A T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGC T AC - GC T ACAAAAA T A T CA - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AAC T TGT AAAGT ACCAA TGT T AA T T T TGT T T CAC - - - TGGGT CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T A TGTGAA T A T T TGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C TGGACGT T T TGC T A TG
AAGAACAGT CGAGGT T AACAGGT T T AGGC T CA T T T AGT AA TGA T CA T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACAA T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T ACCC T C T AAAGT T CAGA T AC TGGC T T T TGT CAAA - - - T TGA TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGTGAA T A T T TGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T AAA T ACAAC T A T A TGGT A TGT A T T - - - T T CCA T T T TGT A T AAACCAC T A T T
GC T ACCC T C T AAAGT T CAGA T AC TGGC T T T TGT CAAA - - - T TGA TGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGTGAA T A T T TGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T AAA T ACAAC T A T A TGGT A TGT A T T - - - T T CCA T T T TGT A T AAACCAC T A T T
A T T AGTGT CAAAAA - - - - AC T A T CAA T T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGGT A T A T A T T A - - T AGAACAC T T AA T - - - - - - - - - - -
T AGAAC TGT T A - - - - - - - AA TGT T AA T AGT T T T C T AA - - - T AAAAAAAGC T T AA T T TGGAA T A T C T TGT TGT T TGGT A T T T T T AGC T AAA T T A T AGT T AA - - - - - - - - - - T A T T CGCGAA TGCAAA TGCCAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T AAGCAA T A T T A T AA T A T T T T T A T A TGT CAA T AA T T TGGA T - T T T T T T T A T A
AAGAAA T T T T A - - - - - - - AA T A T T AA TGGT T T T C T - - - - - - - AAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - AAAA TGTGC T A T T A T T CCC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T T - A T A TGAAGT T T T T TG - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAAA T T T T A - - - - - - - C T T A T TGAC T CC TGT T AGT T AAGAAAAGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGCGAA T A T T CGCGAA T CGAA TGCGAA T A T T C T T AC T CAC T A TG - - - - - - - - - CCA T T ACA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAC T T C T A - - - - - - - AA TGT T AA T T A T T T T C T - - - - - - - AACAAAGT T T AGT T TGGAA T A T C T TGT T T T T T AGT A T T T T T AGT T AAAA T T T AGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGA TGT - C T AA T A T AAA T ACA - T T T AC T A T T CC T T A T - T T T T T T C T T T
GA T AGA T AAAG - - - - - - - TGT A T T A T T TGT A TGA TGA - - - T CAAAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAGA T C T CA T A T T T AC T CC T A
GAGAA TGT AGA - - - - - - - AC T AC T A T T AC T AC T C T AA T AAGAAAGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGAA T A T T CGCGAA T T AAA TGTGAA T A T T C T T AC T CAC T A T ACA T AACA T - AC T A T AAA T T AA T T - - - - - - T C T T A T T AA T A T C T T A T T CC T
AAGGAC - GT T A - - - - - - - AA TGT T AA T TGA T T T C T - - - - - - - AAAGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGAAAA T T CGTGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T TGT T T T T - - - - - - - AA TGT T AA T CGT T T T C T - - - - - - AAAAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGAA T A T T TGCGAA T CGAA TGCGAA T A T T - T T AC T CAC T A T A - - - - - - - - - T CAACA T T T AAA TG - - - - - - T A T C T AAAA T ACC T T CC T T T C
AGGAAC T T T T A - - - - - - - AA T T T T AA T T C T T T T C T - - - - - - - AGAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCCAA T A T T CACGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CAC T A T ACAGAA T A T - A T AGT AGC T A T A T A - T T CCA T A T T T T - - A T - T T T CCCGT T T
AC T AACC T C T AAAGT T CAGA T AC TGGC T T T TGT CAAA - - - T TGAAGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGAA T A T T TGCGAA T CGA - - - - - - A T A T T C T T AC T CA T A - - - - - - - - - - - T AAAA TGAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A TGT T T ACAGGCAA T C TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_1319.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 527bp; fragments: 449; full length: 2 (>=474.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 527 bp
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TE: rnd_4_family_1319.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 936bp; fragments: 388; full length: 0 (>=842.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_4_family_1319

 size: 161bp; fragments: 128; full length: 27 (>=144.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 161 bp



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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