
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2203
- - - T ACGTGT AGT A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGC T C TGGT AC - - - - - - - T AA T AA T ACAAC T T T TGCA T AACA T T T AAAA T T CA TGGGA T T A T A TGGT T
T CAGCCGAAA T CA - - - - - - - - - A TGCA TGGGAGGGGGACGAA T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGC T T AAAACA - - - - - - - T AA T AAAA T AAAAGC T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT
A T T T T TGAGAAA TGAA T CAA T - - - A T AAACA T AAAA T A T AGA T AA T T - GAC T A T ACAAAGA T A T T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T T C T T T ACC T A T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCGGGT T T AAA T A T C T T TGCA TGGGAC T T AC - - - - - - - T AA T AC T A T A TGT C - - - - - - - - - CA T AAGAGAAAAAA - - - - A T A TGT
- T T A T T A T AAAAAA T AAA T T T - AGACA T AAA T CAGGA T TGA T T AACGTGGCGA T CCAAAGA T A T T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCCAGT T T AAA T A T C T T TGGT T T CACCGGT AA - - - - - - T AAAAC T T T TGGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGGT CCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCAAAA T AAAACAC T AAA T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T C T CCCGAA T T T AAA T A T C T T T AAC T AAACGT T C T A - - - - - AGAGT ACAA T CAA TGT AAAA - - C T T ACGAGGT AGGGGGCAA T AGA TGT
A T T T T T T AAAGC T - - - - - - - - - - - - T AAGAAAAGAGAGT T AA TGC T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T C T CCCGAA T T T AAA T A T C T T TGA T TGT AACC T AG - GT A - - - - AA T AC T A T T AA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T
C T T A T T A T AAAAGAA T CAGT CGAGGCAACAAAC TGGC TGACAAAA T T TGACGAAACAAAGA T A T T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AA T A T T A T CAA T A T - - - - - - T T T T TGT T ACACA T A T T - - - AGA T A T
T TGT T T AAGA T A T AAA T AA T T - - AACGAAAA T AAAAGAAAAA T AA T T CGACGA T ACAAAGA T A T T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CA T T A T A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGAGCGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T CA T TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGA T T CGAA T CAAA - A T A T AA TGGT T CCGACGA T A TGT T AAAC T TGT AGCA T AAAGAA T T A T A T AGT C
CCGAA T A T T AAC T - - - - - - - - GAGGT C TGGGT AAACAC T T AA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCA T TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGGT T T T ACCAAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T AAAAAAAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - GGA TGTGA T A TGA T A - - - - - - T ACAAAGA T A T T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGGGT T T A T A T C T T AA T A - AGT AA TGC T A T CCA TGT A T CAAA - - - AAAAGCCA T AAAAA T ACACAGT T
CCC T T CAAAAGA T - - - - - - - - ACGA T AAGGC TGAAGGT A T CGTGGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CGT TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGGT T A TGAC T CA T A - - - - - - T AACGT T T T T AGT T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T
C TGCACAAGT AAAAAA T T AC T - - GA T T T CAA T A TGA T T T CAGT AA T C TGA TGT T ACAAAGA T AA T T AAAC T CAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGGT TGAAA TGCAC - - T AAAA T AA T AC T A T T AA T T CGT AA - - T A T CGAAA T T ACAAAA T - - - A T A T T T
- - - - - TGAAAA T AAAA T AA T C - - - A T AAGAAAA TGAGC T AGA TGA T T - - - - - - T ACAAAGA T A T T T AACC T AAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T CACCCGAGT T T AAA T A T C T T TGACC T AGACCGT T - - - - TGACAAACC T A T CGA TG - - - - - - - - - - AAAA T ACA TGAAA T - - - - T AC T T
T T C T T TGAGAA TGAAA T AA T T - - TGT T C T AGCACCAGT CGAA T AA T T T AA - - - - C T AAAAAGA T CAAAGCGCAAGAGA T ACAA T TGT T T ACC T T T T CC T T - - - - - - - - - - GGA T CA T TGT A T C T CCCGAGT T T AAA T A T C T T TGT T A T T T AC T AA T AA T ACAA TGAA T T CGT CAA T T AA T T CAA T T T T T AAAA T AAAGAA T T A T A T A T T T
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TE: rnd_4_family_335.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2203bp; fragments: 1208; full length: 0 (>=1982.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2203 bp
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TE: rnd_4_family_335.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 2603bp; fragments: 1112; full length: 0 (>=2342.7bp)
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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_335

 size: 1722bp; fragments: 1160; full length: 25 (>=1549.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

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 1500 2000
0

200

400

600

800

1000

1200

1400

1600


