
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1938
- - AAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAAC T AAAA TGGT CCA - CC TGT ACA T AGA - - - - AAA T AGT T T A T T AAA T T AAA TGA T T T TGA T AAA T T AAA T T T A
- - - - - - - - AGA T T A - - - - GAAGA T A T TGGT T T ACA TGT - - - - - - - TGT TGTGT ACAGGGTGGA T CA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T AC T AGA T ACCC T T T AGAAACAACCAAAA TGA T T CACCC TGT ACAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AACAC T T AA T AGCA T AA TGCCC T
GAAGGACGA T CCCGT T - - - - - - - - GCGAGTGTGAC T T T - - T - - AAAACAA TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGAAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACC T T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA T A T TGTGA - - - - - - - - - - - - GA - T AAAAGCA T A T AGGT AAAC T A T T T T T T
AAAAAA T AAA T T - - - - - - - TGAAGC TGAACGCAGA TGT CA - - - - - CAA TGTGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T C T T AGA T AC T C T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACC T TGT ACAGT - - - - - - GT T T A T T T CA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGAGGCA T T - - - - - - - - T AAA T ACCGACC TGCA T T T A - - - - - A - - GT A TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGTGT C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAA T A - - - - - - C T T A T T T T T T T T T - T AA T TGAACACAA T T T A T T T AAAC T AA
A T AAGA T T - T T T T A T T CAAGAAA T T TGA T T CCA T T T T T - - - - - GT CACCC TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGT AGT A - - - - - - - - - - A T AAA T AA T AACA - - - - - - - - - - - - - - GT CAGTGT ACAGGGTGGACCAA T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAGTG - - - - - A T T TGT T T T T A T T T - T CA T CGTGAC T TGACCAACA T T TGT T A
AG - - - - - - T T T - T A T T - - A T AGAACCACCAGCGGCCGCGA T AA - - - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGCAA T AAA TGGGACGGT TGG - - - - - - - - - AAAAC T T AGGAAACCC T CGTGAGT - - C TGT A T T T AGAAAA - - - - - - - - - -
AAA T AACCAGT T T A - - - - GAAAA T AC TGACC - - - C T T AAA - - - - AGTGCC TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T ACC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAC TGAA T T AA T C T A T A T T AA
GAA TGA T AA T T T CA T T - - AGAA T CA T AAA T ACGAC T A T AAC - - AACAGCC TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA - - - - GT AAAAGT A T T T T ACGAA - T AA - - - - - - - - AAAGAAACAGT A T T T T
- - AGGGCGA T T - - - T T - - AGAGA T ACAAAGA TGAGT T T - - - - - - A TGCAA TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA T A - - GT AAAGGTGT T T T T CGGA - TGACGCGC T C T T AGGAACCGGGA T T T C
AGAAAAA T - - - - - - - - - - AAAAAAC T TGT T CGAAAC T T - - - - - - - - - C T T TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAAGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAAAGA - - - - A T T T A T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGGACC T - - - - - - - - - - AGT A T T T AGGT T CA T A T T TGA T - - AAGAGT C TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T C T T AAA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT T CACCC TGT ACAGT T - GT AAGCA T A T T C T ACCGA - - AAA TGT AACAAGT T CA TGT AAA T T T A
AAACGAGGA T T T - AC T C T C T AGAACCCAAGA TGAC T T T - - - - - A T T AGAA TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC - - - - - - C T C T TGGA - T AA T CCC T C T T A T CGAACC T C T ACAC T
AGAAAA T T - - - - - - - - T T T AACGCA TGAA T A T A T T CC T - - - - - - - ACA TGTGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGCA T C T AGGCAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCACGT ACAGGG - GT - - T A T AA T T T T CC TGT - T AA T AGAAGA T T T CC T AA TGT AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAGGGT TGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T TGT T CGAA - AAA T T T TGAA T T A T TGAGT T AAC T T T T
ACAGGACAA T T - - - - - - - - ACAGTGCAAAAC - - - - - - - A - - - - - - - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T C T AACGG - T CA T T AAACGCGGT A T A T T CAAAC - - -
AAAAAGT T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACC T TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACAC TGT ACA T T AAGAAGA T AAAC T T T AC T AAAAAA TGC TGT C T A T T T T AAA T A T T T A T T
- - AGT ACC - - - - - - - - - - - AAAA T ACCAAA T T A T ACCAAAA - - - - GTGC T TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGA T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAA T AAGT AAAAACAC T T T T T T T T - T AACCGTGA T T TGT A T A T AC T AGT TGT
AGAAAGAG - - - - - - - - T CAAC T A T T T TGAACGAAACGT A T T - - - AA T T AC TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - A T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAAAA - - - - - - - - T - - AAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA TGT ACAGGGTGGACC T T T T T TGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAACGT - - - - AGACA T T C T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA TGCGGA TG - - - - - - - AA T AC - - GAC T T TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - TGT A T T CGA T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T AAC T - - - - - - - - T - - AAAA T ACC T AC T T T C T T T T A T T AA - - GGC T A TGT ACAAGGTGGACCA T T T TGGA TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGC T T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAGTGA T CCACCC TGT - - - - - - - - - - - - - ACAC T C T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AG - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAA T T C T AGCGGCGT T C T AA T AAAACCAGA T A T ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T ACAGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGCCA T T C T T A
AGAA T A TG - - - - TG - - - T ACAGC T A T T AA - - - - A T TGAAGTGAAA - - - - - TGT ACAGGGTGGA T CA T T T TGGT TGT T T C T A T ACGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGC T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAA T T - - - - - AA T T A T T T TGT TGT - - AA T T T AAAAAAAAAACACCCC T A T TG
A TGAAA TGGC T C TG - - - - AAAGGT AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T AC T C T A T AGAAACAAC T AAAA TGGTGCACCC TGT ACACA T - - - - - GT A T A T T CACGCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA - - - - - - - - - - - - - AAAA T T C T CAAC - - - - - - - A - - - - - - AGGT A TGT ACAGGGTGGA T CA T T T TGGT TGT T T C T A T A TGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGA T T T CC T AAA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC T A T AC T T T A - - - - - - C T T AC T T TGC T A - - - AA TGCAAC T T AAA T CA T ACAGGGTGT
GA - - - - - - GT T C T A T T - - A TGAGT T A TGT TGTGT A T T T AA T AAAA - - - AGTGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACAG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAAGAAC T AAGAA T A T T C T AA T AAA T AGGAGC T T T T A T AAAAA T AA T AAC TG
AGAAAGT T A T T T T A - - - - CAAAA TGCAA T ACGGCA T T TG - - - - - A - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAA T CG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA TG - - - - - - - T CCGT T T T AAAGCA T AGCAAAAA T T T A T TGAC T TGAGTGTG
- - AAAA T A - - - - - - - - - T - T AGACGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACA T AA - - - - - ACA T T C T C T A T AAG - - - - - - - - - - T T CGCC T AA TGA T T T T T T
A T ACAAAC - - - - - - - - T - - GAAA TGTGAAGC T AAGT AAA T AAC - - T TGAA TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGAG - A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CG - - - - - - A T T TGA T T - T AGCA T T T CCGACCAGAAC T T - - - - - AAAAC T A TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T T C T AGA T ACCC T A T AGAAACAACC - - AA TGGT T CACCC TGT ACAGT A - - - - - AA T TGT C T T T ACAAGACAAGGAGC T CAAA T T AGA T AGA T ACC
- - AAAAC T AA T - - - - - - - - T AGACACAAA T TGA T A T T AAA T AAA T ACGAGTGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGC TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCGCCC TGT ACA T A - - - - - - A T A T T T T T T A T AGA - - AA T AAAACGCAA T TG - - - - - - - - - - -
AAAGAA T T A T C - - - - - - - - AAAA T ACAAA T T T AAA T T T AAC - - - A - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AC T T AA T CGAGT T T C T T CCA
AAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAGGGTGGACCA T T T TGGT TGT T T C T A T AGGGT A T C T AGGAAACCG - - - - - - - - - - CGGT T T CC T AGA T ACCC T A T AGAAACAACCAAAA TGGT CCACCC TGT ACAAAGA - - - - A T T T A T T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_1_family_321.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1938bp; fragments: 4412; full length: 68 (>=1744.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1938 bp
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TE: rnd_1_family_321.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_se.fa
 size: 2238bp; fragments: 4404; full length: 0 (>=2014.2bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_1_family_321

 size: 833bp; fragments: 2191; full length: 354 (>=749.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 833 bp
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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
0

100

200

300

400

500

600

700

800


