
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2377
T C - - - T AAA T T TGT C T AAGA T T - - - - - - AA T - CA T T T T CA T AGT T T AA TGT AGA T A TGGA T A T TGAAGT C T T A TGA T CGT CGGA T C T T T T AAAGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - A T C - - - GAA T AGAAAA - - - AGT CGT C T T A T T AAA T T T T AAGAAAAAC T - - - - GAAA
T C - - - T AAA T T TGT C T AAGA T T - - - - - - AA T - CA T T T T CA T AGT T T AA TGT AGA T A TGGA T A T TGAAGT C T T A TGA T CGT CGGA T C T T T T AAAGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T C - - - AAC T T T TGA T AAAAACC T - TGCAGAA T T AC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - AA T T T T A T C T AAAA T CC TGGTGAGAC T CA T A T CGT A T AA T AGCA T A T CGT C TGAAA
T T - - - CA T T T C TGGCC T TGAC T A T T CAAAC T T CAC T T CAAGTGC T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T - - - - - - T T T C TGGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T A T T T T T A T T T AA T A T T T - - T ACAA T - T T T T T T CA T AC T T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T C T A T TGA T T AAC T T T T T T T AGGAAGC - - CGT TGT C T C T CGT AA T T C T A TGCCCAA T C T CA - - - - -
T C - - - T AAA T T TGT C T AAGA T T - - - - - - AA T - CA T T T T CA T AGT T T AA TGT AGA T A TGGA T A T TGAAGT C T T A TGA T CGT CGGA T C T T T T AAAGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T ACC T - - - - - - C T C T AAGGT ACCGCGT AAAGT T T CC T CACCCAAAAACAAGC T CA T T - - - -
T AA T T T ACA T T T CCA T T AGGTGAC T T AACGT T CA TG - - - - T AGT C T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T T T T T T - - T TGGT T T TGC - - - - - - - - T C T CAGC T AA - - - TGC TGGT T CAA T T T AC T A TGTGGCAGA - - - - - - - - - -
T C - - - T AAA T T T A T C T AAGA T T - - - - - - AA T - CA T T T T CA T AGT T T AA TGT AGA T A TG - - - - - - - - - GT C T T A TGA T CGT TGAA T C T T T T AAGGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - AACC T TGGA T AGAGGGC T AAGT AGAC T T AC T TGA T CGGGAAAGAAA T T ACA TGAAA
T T A TGTGC T T T C - - GTGAGAAAA T T T AAAA T - CA T T T T CA TGGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T A T T T C T T AC T AC T A T TGT - - - - - - - - T T T T AGAGT A - - - T A T T A TGACGGGT T AACACCAAGT CG - - - - - - - - - - -
T T A T T T A T T T T T T AGT A T T A T T - - - - AA T A T T C TGT CC T ACAA T C T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAAA TGGTGT AGAAA T T CAGA TGTGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A - T A T T A T T A T T AC - - AAC TGTGT A T AAGTGG - - - CAGAGA T C T A T T AAAGT AGGC T T AAAA T AC T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T - - - - A T T A T T A T T T - - - - - - T A T T AAA T T A - - - C T T T T A T T CC T T T A T T T T T A T A T T AA T T T A T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCAAGT AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T A - - - CGC T AGGCCCACCAGT AAAAAAGCA - - - - - - - - - - - -
A T C T T T AGT T T CA T A T AA T AAAA T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - CACAGCA T AGA T A TGGA T A T TGAAGT C T T A TGA T CGT CGGA T C T T T T AAAGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T T A T A T CGT - - - - T T T A T C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGT T T C T CGTGGT TGGAGGAGTGAC T CGT C - - - -
A T C T T T AGT T T CA T A T AA T AAAA T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - CACAGCA T AGA T A TGGA T A T TGAAGT C T T A TGA T CGT CGGA T C T T T T AAAGAAAC T A - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T T A T A T CGT - - - - T T T A T C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGT T T C T CGTGGT TGGAGGAGTGAC T CGT C - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A - - - - - TGT A T TGC T - - - - - - - - - T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - T AAAAAC T AAACAAC TGA T T T T T - - - - -
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TE: rnd_4_family_143.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: 2377bp; fragments: 156; full length: 14 (>=2139.3bp)
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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 2377 bp
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TE: rnd_4_family_143.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: 2855bp; fragments: 155; full length: 0 (>=2569.5bp)
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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_143
 size: 1005bp; fragments: 84; full length: 22 (>=904.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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