
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1126
A T T TG - - - - - - - - - - - - - - AGCGA T A TGAGAAA T T TGA T T CGT T T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T T AAAA T AAA T T - AACCA T AAGCGACC T C T AAACCAAAAGGT T
C T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAACAGC T C T CC TGC T ACCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T T TGT AAA T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAACGTGAC T CCAGC T T - AAA T AA T C TGT T T C T CAGA T AAGCAACACC
T TGT A - AAAGGAC - - - - - - - - - GAAAAAA T A TGT T AAAC TG - CC T T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T - - - TGA T CAAAGCAACCC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T TGA T AA TGTGT AC T CACAC TGGAACGT T T AGT T T A T ACAA T TGA T AGAA T T
T T A T A - T A T AAGA T T C T T T - - CA T AAAGAGGGAC T T AA T A T AGT TGAGAC - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T AC T T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T A TGAACAAA T TGGAACC T C T A - - - - - - - - - GTGGAAAAGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAA T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T T AAAA T AAA T T - AACCA T AAGCGACC T C T AAACCAAAAGGT T
T CGC - - - - A T AAC - - - - - - - - AACAAAAAAAAAGAAAGCA T AC T T TGCA T - - - - - - - - - - - - - C T ACAA T A T T T T T T T T CAAAGCAAAAC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT T
T T T T AA T T T T AAC T T A T T T AAAAAAAGT AAA T A T A T A T T T T T AAC T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T TGA T A T A T T T T T CC T AAA T TGA T ACAGT T T T A T T CAA T AAGT CA T AACA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAA T CAAA T T T AAC T - AGACACCAA T T T T CA T CC T T AGAAAAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT - - - - - - - - - - - - - AGCGACCACGA T T T A T CAAAGCAAAC T T T TGAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAGGA T C T A T TGCA T T - GAACA T T TGA T AC T AAAAAGAAAAA T A T T C
CCC T A T T AA T T AC T T A T T T AAAGGAAACCC T AA T A T AGT T TGA T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAA TGGT T TGC T T T CAGA T T A T T T AAC T AAA T T CCAACA T T TGA T T T T T AAAAAAA T AGT A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T A T A TGC T T CCA T T AAC T AC T T ACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T CCAA T AAA T AAA T T T
T T T CGAC T A T A T C T - - - - - GAAGACA TGT T T AA TGGCA T AAAC TGT CGA T - - - - - - - - - - - - A T T T AACCA T AAA T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGGT T T T CGT C T AAGT C - AAA T A T C T T T C T T T T T T A - - - - - - - - - - - -
T T T T T A T T T T AAC T T A T T T AGTGT AA T T A T T T CA T AAA T T T ACA T T AGAA - - - - - - - - - - - - - AA T AGGT A T A T A T T T T CAAAGCAAGCC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T CAAAGT
- - - - - - - - A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAA T CA T T T T AAACAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T T T T AAAAGT T TGA T T CCACCAAAGCC T TGA T A T T T CGCC T CCAGAAAGGT T
T T T T AA T AA T AACCAAC T AAAAAAGGT AAAAAC T AAGA T T AA T AC T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
T T T T AA T AA T AACCAAC T AAAAAAGGT AAAAAC T AAGA T T AA T AC T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAGACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
T T A T AAAAGAAA T C T A T T T - - T A T AAACAAC T AC T AAAC TGAAAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T T T - - - T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T TGA T AA T A TGT AC T CGCAC TGGAACGT T T AGT A T A T T T AA T T AGAAC T A T T
T - - - - - - - - - - AC T T A T T T - - - - - - AAAAAAAACAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
T A T C - - - - ACAAC T T A T T T T AA T AAAAAAAAAACAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCC T T T CAAAGGT T TGC T T TGA T AA T A TGT AC T CACAC T - AAA T A T A T A T T T T T T T ACGGAAA T CA T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T A T T T T CA TG - - - - GC T A T C TGT C TGT C TGT C T - - - - - - - - - - - -
C T T T A - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGT AAACGACAAAA T T AACCC T AGAA - - - - - - - - - - - CA TGT AAACGAA T T AAA T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAA T A T A TGT T AAGT - GAGT A T A TGA T T T T AAGAA T AGT AA T AA T C
T AA T AGT AA TGAA TGA T C T AAA T T T T AAAAA TGT T CAA T T T A T T T T ACCC - - - - - - - - - C T T A T T T ACACA T T T T T T T T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGAA T T T TGA TGGAGT - AAGT T T T CAC T T T T CAC T T T AAAGAAGA T T
- - - - - - - - ACGAC T - - - - - GAGGCAGAAAAACA T T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAA T T AAAC T AAAGT - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T - A T T AAA T T T
T T T T - A T A T T AAC T T AGT T - - - - - T A T AAAAAGT AAAG - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - T T CA T T T AAA T A T A T T T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AACAACAA T T T AAA T A - - - C T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T A TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAGT T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAA T C T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T T T TG - - GT AAAAA T T TGT T AAAA T T - GAAAA T T TGCAC T C T AAA TGGAACAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAAC - T T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AACAACAA T T T AAA T A - - - C T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
AC T T - T T A - - AA T T AA T T T AGAAA T A T AAAGAA T CAAGAAAA T AC T AAAC - - - C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - T AA T T T T C T AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AAAC T AAA T T - AAA T A T T AA T T T T C T ACAA T AAA T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACA T A T AGGA T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T TGA T AA T A TGT AC T CACAC T - GAACGT T T AGT ACA T A T AAGT AGTGAACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CAAAGGT T TGC T T T C T T T C TGT T TGA T CAGA T T - GA T T A T T T T T T CC T CA T T AGGCAGT TGT T C
- - - - - - - - A T AA T T T TGCCAAAAACAAAA TGT A T T AA T T T T A T AC T AAACGT T C T C T AACCCA TGT AAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T A T T A T TGT C T T T T CCCC T T CCAAGGT T TGC T T T T T T AGAGCA T A T A TGAAC T - A T A T ACCA T T A T T TGACAAAGAGGGACGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T AAAC - T T C T C T AACCCA T T TGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAA T C T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGACAGT T AC T T AAAC T - T C T CA T TGAGT T TGT TGGAAA T CCA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCAAAGCAAACC T T T AAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAA T T T - - - - - - - - - GACACCCC T ACA T T CGGCA - CCCAAAACAGT
T T T AA - - - - - - GGC TGT T AAAA TGCAACAA T AA T AACA T T AA T AC T AAACGT T C T C T AACCCA TGTGAGT ACA T A T T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T ACGCGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T AGAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - A T T T AGAAA T T AAA T A T CAAAGCAAACC T T TGAAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T A T A TGA T T T AGT C - A T AAA T T A T A T CCGT ACAA T AGCACAA T T A
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TE: rnd_4_family_2669.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1126bp; fragments: 557; full length: 0 (>=1013.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1126 bp
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TE: rnd_4_family_2669.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: 1513bp; fragments: 546; full length: 0 (>=1361.7bp)
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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_2669
 size: 873bp; fragments: 312; full length: 24 (>=785.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 873 bp



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000
0

100

200

300

400

500

600

700

800


