
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5152
- AAAAGT A T T T CAAA T A T CAA T AGAAGAA T T AA T AA T CAA T T AGA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGAACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAACGAGAA T AA T T T A - - GT CAC T AGT T T T AAGT AA T AAACAAC T TGCC T - - A T A T T T A T AA T T T CG
T A T CGC T T T T T A T CGT CGGCACAGAAGGA T CAGAA T AGACGT CA TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAAAAAAAAAACC - - - GAGT A T TGT TGC T AAACGA T AAGA - - - - - - - - - - - - T T T T T ACA TGT C T A
T AAAA T T C T T T T A T AAACC T - - - - - - - AA T CAA T AAAA T AGGT A TGT AAC T CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - AAAAC T T T T T T T AAA T A T T AA T T AAC - CAA T T - - - T T A T CA T AAA T T A T
AAAAGAAAGT ACACACC T TG - - - - - - - AA T CCA T AGTGGC T T T CAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - T A TGAGT T TGA TGCGTGGAGGCAGA T A T A T T C T T C TGCAAA T TGAAAGT C T T C
TGT AGGT AC T TGGCAAA T AC - - - - - - - AA T TGGT AC T TGCCAAGT ACAC T T CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - AGT ACAC T TGCCAA TGT AGT ACAAAGGT AC T T - - - AGT ACGCAAA T A T T
- - - AGT A T T CA T AGAA - - - - - - - - - - - A T T T AGT A T AGT A TGT A T AGT A T T CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGGGAAAAAAAA TGT A T - - - - - - - - - AGT A T T CCA T T T AAAAA T A T ACAAA T - TGGT T - - - T A T ACA T A T A T T TG
T CAA T T T T C T T AAAA T A T CCA T AGAAGGGCCGAAACAAAGT AAAC - - - - - - CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAACAAAGACGT T T A T A TGTGTGT A T T T T AAA T AAGAAAAAAA T - - - - - - - - AA T T TGAAAA T T T T
T AAA T A T T T T T T ACA T T T T T - - - - - - - - ACC T T T A T T T T A T A T ACAGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAA T A T AC - - - - - - - - - GGTGT T CAGT T AGTGCGA T AAAGT CC - T CGT T - - - T A T T AAGAA T T T T A
AA T AA TGC T ACAAAA T A T T CA TGGA TGAGT AGC T AAAACA T T AAAA T A TGT CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAA TGACA T A - - - - - - - AA T ACA T ACCCCCAGGGT A T A T AAA T - - - - - - - - - GAA T T ACACGT T T A
T AAAGA T T T AA T AC T A T T AC - - - - - - - AA T ACA T AA T AAAC T AAGGT AA T T CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAAGG - - - - - - - - - T A T AA T TGT AACCAAGAAACACC T AGA TGT - CA T C TGCAAA T T T AAA T A T T T -
AA T T A TGT T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCC T C T ACAC T A T CCCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGA TGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAGA T T T AA T AC T A T T AC - - - - - - - AA T ACA T AA T AAAC T AAGGT AA T T CCCCACC T A TGT A T T C T CGGT T TGACGGACCGGTGGGGC T TGTGTGC T T - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGG - AAAAAAAAGG - - - - - - - - - T A T AA T TGT AACCAAGAAACACC T AGA TGT - CA T C TGCAAA T T T AAA T A T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAGAAAAAAAAAAAAAAAA T T T AAAAC T AA T T T T AACCAAGACA T AAAAGT T C T T T TGCAAA T ACGAAAA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAA T T AAGAAAA - - - - - AAA T AA T T T T A T TGAAA T T T T AGC T T T - T T C T T ACCA T T C TGAACCGT CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAA T CAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CAAAGTGC T A
T T T AGT T T T TGCAGA T A T T C - - - - - - - - A TGGT T A T A T T T T A T A TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T A T TGTGGAAAAAAAAA T AA T A - - - - - - - - - - AA T A TGCGGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGCAGAGGACGGCCCC T T AC TGCGAAGAAAAAAAAAAAAGC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAAC T A T T C
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TE: rnd_4_family_1622.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: 5152bp; fragments: 7735; full length: 53 (>=4636.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5152 bp
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TE: rnd_4_family_1622.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: 5460bp; fragments: 7636; full length: 47 (>=4914bp)
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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_1622
 size: 4098bp; fragments: 8339; full length: 71 (>=3688.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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