
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5448
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT T A T T T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AAC TGAA T TGGT T C T T AA T A T A - - - - - - - - - - - GAA TGT C T T AAA TGT A T ACC TGAA T A T C T A T AA T T T CA T T AAAC
- - - - - - - T AAAAGC T ACGCGTG - - - - - - - - - A TGT C T AACCAC T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAACGT T AAACAGTGGC T T T T ACA T CAAGT CACCGA T CGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAAGC T T T T AGT C T T AGAAAA T T A - - - - - - - AAAC T - GGAGA T A T C - - - C TGGGGT TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAACG - - - - - - T T T AA T T T CGA TGT T T AA T T T T TGT T C - A - T
T A T T T T TGAAGAGCAGCACA TGG - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAA T - - - - - - - - GT AA T T T A T A T A T T AA T AAAGGT AC T A - - T
- - - - - T T AAAAAACGGT T TG - - - T AAA T T T T A T A T ACA T AGCC T T AGA - - T T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAAC - - - - - - - - - - - A TGAC T A TGT T TGA TGACGGT T CAG - A
- - - - - - - - AAAAA T CAC T T AC - - CAAA T T T - A TGGACAA TGA T T CAGA - - A T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA TGT C T AAGGC T A TGT A T T T T A T AC - - - - AAAA T T AGA T AC - - - - - - - - - - - A T TGA T T TGT T T AGA T CCAAA T T AA - A
T T T C T T T AAAAAAACACC T ACAAAAA T T T T - GT ACAAAA T A T T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAACAC T - - - GT A T AA T TGAAAGT CGCAAA T A - - - - - - AA - A
- - - - - - - T AAGA T AGA T A T A TGG - - - - - - - - GT A T A T AAAGACACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT T AAA T AGGA T ACACGGCGACCGGT A TGCGGCCACCGT CAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT C T AACCAC T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T C TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAACGT T AAACAGTGGC T T T T ACA T CAAGT CACCGA T CGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T A T CCA TGACAA TGACAGT T - - - - - - - - - - - - - T AGGT AAA T T - - - CGT C TGT CGAAA T C T T C T C T T AC T CGT T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T C T T - A T T T C T CAA T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGTGT CAGGGTGT C T T T T AC T TGT T T - - - A
- - - - - - - AAAAAAAGA T C T T TGA - - AAC T CAGT ACAAC T T AA T CGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T T T TGGT CA T T C T A T T T AC T A T A - - - - - GT AA T - AAA T AA - - - - - - - - T T ACCCGACA T C T T T ACAAA T TGT T T AA - C
T T T T C T CAAAAAAAAACACAAAAAAAA T T T - - - A T ACAAC T AC T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - GGA T ACC T T - - - CAGAGCCCAA T A T AC T AA T AC T A T - - - - - - - A
- - - - - - - T AAAAAAAACGT A T - - - - - A T T T T - - - T T CAA TGC T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAA T T CGT T T AGT A T CAA - T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACA T T CAA - - - - - - AGAAACA T T - - - A T C T AAACAAGT T A T A T A T T T ACC T T T C - A T A
- - - - - - - AAAAA T A T A T AGT TG - AA T AGT T T - - - T ACAGTGGGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAA T ACCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
C T T T T T T AAAAA T AAACCCGAGAAAA T T T T - A TGGACAA TGA T T CAGA - - A T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA - T T CCA T A T T T T CGCCAA T T A - - - - - - - AA T A T - A TGCGCC T A - - - CA T AGC T TGA TGTGCAAAGAAA T A T T T T AG - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT ACACCGGC TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGTGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACGT A - - - - GT T T ACCCACGAGT T T T T T CAGT T T T T - - - A
T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T T - A TGGACAA TGA T T CAGT - - A T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC - - - - - - - - - - T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAG - CGC T CACA T C T T AAA T - - - - - - - - - - - AAAA T T AAA T A T TGT - - - C T A T ACC T T TGTGGCAGGT T CA T T T C T T A - - C
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TE: rnd_4_family_1443.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: 5448bp; fragments: 35472; full length: 0 (>=4903.2bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5448 bp
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TE: rnd_4_family_1443.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: 5962bp; fragments: 25506; full length: 0 (>=5365.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1443
 size: 1534bp; fragments: 1564; full length: 72 (>=1380.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1534 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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