
Start crop Point End crop Point

MSA length = 665
AGA T AA T T T A T ACAGAAC T TGGA T T AA TGAGAAC T AGAACA T T A T - - - - - T A T A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAA - A TGT CGA T T T T T CGCAACACC T A T A T AA - T AA T A T AA T AAA T
T T AAAGCC T T T - - - - - - - - - - - - AAAAAGAGT CC T AAAA T - T T A T - - - - A T C T A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T A T T T AA T CA - - T T T T AC TGA T T TGA T AAA T T TGAGT CA T AAAAACGAC T T AAA T AACAA T T T T AC T T T ACAA
GCA T A TGT T T C T AA T A T T C TGT A T T AAAGT T T T T - - - - - - - T T A TGA T AA TGT A T A TGT T AA TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - T AGA T T C T C TGGAA T AA T - - - - - - - - - - - GA T CAGT T C T C TG
T CAAAGGT T T T T CGAA T ACCGT AAAAAA T AA T T T T AAGA T A T T A T - - AAA T A T A T A TGT T AC TGT AAA TGT C TGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AA TGT AGACGC T AAGTGGGAC TGT C T T AGAAACA T TGC T T T ACAA
T CA T AA T T CCCA TGAA T T C T AAGA TGAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - T - - T A T A T A TGT T AC T A T AAA T T T CCGAAA TGCGGT AAAACC T AGGA T AAGCG - - - - - - - - - - T T AGT T AC T T T T TGT AAA T T AGGT T T AGGC T T AGC T AGGT T T T ACCGT T T - - - - - - - - T CGGCCA T T T ACAGT CACA T A T ACA T T - - T AA T AAA T T T AA T
- - - - - - - - - - - GGAAGT CC TGT AA T AA T AAAA T T T AAAA T - - - - - - - - - - T TGA T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA T T TGT TGGT AGAAAA T A T TGCC T T T A T A T A - - T C T C T T T AC T T T T AAAAGT T TGAAAA T T AAAAAAAA T A T A T A T TG - - - - - - - - - T T TGC T T
- - - - - - - - - - - A T T CA T T ACA T AGAA T AGCA T AA - - - - - - - T T A T - - - - - T A T A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGTGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T T T CAA T C T AA T A TGC T A T ACAGAGA - - T AA T AGT T TGT T T
ACC T AA T T C T T T TGA T T T C TGGT A T AGT AGAGA T - - - - - - - C TGTGCCAA T A T A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - T CCGGAAAC T T CGGCAGCA T A T T C TGC T T AGGT AA T T CGT A T
GCAAA T T T CGT TGCAGT T T CA T T A T AA TGT CAGT T AAAGT T T CA T AA T AA TGT A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CAACCACCGCGA T A TGCCGACAAA - - - - - - A T CAAA T
GCA TGACA T T T - T C T A T T CGACAGT T A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A TGT T AC TGT AAACGT CCGAAA TGCGGT AAAACC T AGGA T AAGCG - - - - - - - - - - T T AGT T AC T T T T TGT AAA T T AGGT T T AGGC T T A T C T AGGT T T T ACCGC T T - - - - - - - - T CGGACA T T T ACAGTGACACA T A T A T AAAA T C T AAA TGT AA T
T T A T AGT T T T CACCAA T ACCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCGT T T TGT CAA TGA TGT CCGAAA TGCGGT AAAACC T AGGA T AAGCG - - - - - - - - - - T T AGT T A T T T T T T A T AAA T T AGGT T T AGGC T T A T C T AGGT T T T ACCGC T T - - - - - - - - T CGGACA T T T ACAGTGACA TGT A T A T T - - CAC T A T A T CGC T A
A T AAAACCCAG - GGGA T C T CA T AAAA T A TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAA T T T TGT
- - - - - - - - - - - A T A T AA T CCAAAAAA T T ACA T A T - AAAA T A - - - - - A T AA T A T A T A TGT T AC TGT AAA TGT CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T ACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CCAGGGA T T T T AAA T AAA T T ACC T A T T - - CA T T T T A T T A T TG
- - - - - - - - - - - A T A T AA T CCAAAAAA T T ACA T A T - AAAA T A - - - - - A T AACA T A T A TGT T AC TGT AA T T T T CCGAAA TGCGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGC TGGGAACAACAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
A T T TGAA T - - - AGC TGCCC T A T T A T AA T T TGC T T TGAAA T - T TGTGA T AA T ACA T A TGT T AC TGT AAAAGT CCGAAA TGCGA T AAAACC T AGGA T AAGC T - - - - - - - - - - T T AGT T AC T T T T TGT AAA T T AGGT A T AGGC T T A T C T AGGT T T T ACCGC T T - - - - - - - - T CGGACA T T T ACAGTGACA T A T AAGT TG - C T T CA T T T T T CA T
GT A T AGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGCGGC TGT A T A TGT T AC TGTGAA TGT CCGAAA TGCGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - T C TGGAAGT T T AGA TGACCCAAACAAA - - T T CCAGT T C T T TG
GT A T T TGT C T T C TGGAC T T T AAAAAAGT A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T A TGT T AC TGT A T A TGT CCGAAA TGCGGT AAAACC T AGGA T AAGCG - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T T T TGT AAA T T AGGT T T AGGC T T A T CAAGGT T T T ACCGC T T - - - - - - - - T AGGACA T T T ACAGTGACAGA T ACAAA - - T AACAA T ACAAA T
A T ACAGT T T T T - - - - - T T CAGAAA T A T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGT A TGT T AC TGT AAA TGT T CGAAA TGCGGT AAAGGA T AGGA T AAGCG - - - - - - - - - - T T AGT T AC T T T T TGT AAA T T AGGT T T AGGC T T A T C T AGGT T T T ACCGC T T - - - - - - - - T CGGACA T T T ACAGTGACA T A T A T AAA - - AAA T AAA TGAGAA
- - - - - - - - - - - AAAAA T T T T T TGACAA T AAAGGC - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T AC T T T T T A T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - GC TGAGA T T T TGAA T AA - - - - - - - - - - - AAACCGA T T CAA T T
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TE: rnd_4_family_4927.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 665bp; fragments: 4830; full length: 0 (>=598.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 665 bp
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TE: rnd_4_family_4927.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1053bp; fragments: 4832; full length: 0 (>=947.7bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_4927

 size: 146bp; fragments: 2729; full length: 415 (>=131.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 146 bp



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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