
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5218
- - - AAAACAG - - - - - - - AA T A T A T ACAA T AC T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T A T T T T AA T A T AA T T T T T T TGAA T AAAA T AA T TGT - - - - A T T T AAA T - - - - - - - ACAA T T AAGT T AA T ACCCCAAACGT AGAA T T AA T T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGT A T CCGA T A T AAGCA TGT T T AGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T CC T T AAAA T A T A T A T A T A T
AA T AAAAAAA - - - - - - - T AA T T T T ACAACAGAAAGA T T C T CCAA - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - A TGAC TGCGT CC - - ACC T ACAGGGT AGGCCAAA - - - AAA T
AA T A T AACGA - - - A T A TGAAA T ACACGCCGGGAGTGTGT T AGACA T T CAC - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - GA T T T T T A T CGT AA T A T T A TGT T T T T AAA T T AAA T AGT TGT T AC - A T T T A T A T T T T AA T T AA T T C T AAGT T CA T A T T T CAA T TGTGAAA T T T T T T CC TGT
AA T A T AACGA - - - A T A TGAAA T ACACGCCGGGAGTGTGT T AGACA T T CAC - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - GA T T T T T A T CGT AA T A T T A TGT T T T T AAA T T AAA T AGT TGT T AC - A T T T A T A T T T T AA T T AA T T C T AAGT T CA T A T T T CAA T TGTGAAA T T T T T T CC TGT
AAGA TGAAAA T AAA T A T AAAA T A T A T AA T AC TGAAGGTGT T T AA - - - - T T T A T AA T AA T A T T A TGT C TGT T T T T A T AAAAACA T A T TGA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T A T T T T AA T AA T T - - CC T T T AAA T A - AA T AA T CGT AACAA T T T AAA T C T T - A T T AC T T C T CAGT A - - - - - - - C T AAAGT AAA T AA T AA T T CGT T
AAGA TGAAAA T AAA T A T AAAA T A T A T AA T AC TGAAGGTGT T T AA - - - - T T T A T AA T AA T A T T A TGT C TGT T T T T A T AAAAACA T A T TGA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T A T T T T AA T AA T T - - CC T T T AAA T A - AA T AA T CGT AACAA T T T AAA T C T T - A T T AC T T C T CAGT A - - - - - - - C T AAAGT AAA T AA T AA T T CGT T
CACA T A T AAA T T CGGGT AA T A T T AA T AC T AGT AGAGT T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAGGGTGAGT C T T AAA T AAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGT A T CCGA T A T AAGCA TGT T T AGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T CC T T AAAA T A T A T A T A T A T
- - - - - - - AAA - - - - - - - AAAA TGCAC T A T ACGAGGACGC T T CAAA - T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CC - - - - - - - - - - - - - - T T T T TG - - - - - AA T AA T T A T T ACGAA T T AAA T T T T - GT T A T AGT TGAGC T - - - - - - - A T AAAGT AGT C T A T A T T T AAA T
AAGAAAAAAA - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T A T A T AA T AA T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGACA T TGAAA TGGAACAAAAA
AAGAAAAAAA - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T A T A T AA T AA T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGACA T TGAAA TGGAACAAAAA
AAGAAAAAAA - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T A T A T AA T AA T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGACA T TGAAA TGGAACAAAAA
A T T A T A T AAA T AAA T A T T A T A T T T A T TGGACCA T AA T CCCAAGAA T T T AA - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T - - - - - - - - - - T A T T T T T A T T T T T A T A T T A TGT T TGT AGA T AA - - - AA T TGT T A T AC T T T AAAC T CCAA T T T CAA T T AGC T T CA - A T C T A T AACA T ACA T AA T A - - T CAC T
A T T A T A T AAA T AAA T A T T A T A T T T A T TGGACCA T AA T CCCAAGAA T T T AA - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T - - - - - - - - - - T A T T T T T A T T T T T A T A T T A TGT T TGT AGA T AA - - - AA T TGT T A T AC T T T AAAC T CCAA T T T CAA T T AGC T T CA - A T C T A T AACA T ACA T AA T A - - T CAC T
AGGACCGA T A - - - - - - T AAGA T T CA T AAAC T T T AC T A T T T ACA T AGT T T A - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAA TGAGA T T AAGT T - - - ACACAAAACAAGT T ACAAAGT CAAA T
AGAACGAGAG - - - - - - CAAAA T C T AC TGGGA T A T CGCCA T AA T T ACACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A T T T A T A T T T A - - - - - - - - - - - AAAAA T TGTGCCGCCA T C T AC T
T TGA TGAAAA - - - - - - T AA T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A T T T A T A T T T A - - - - - - - - - - - AAAAA T TGTGCCGCCA T C T AC T
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 size: 5218bp; fragments: 14705; full length: 0 (>=4696.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5218 bp
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TE: rnd_1_family_42.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: 5588bp; fragments: 15222; full length: 0 (>=5029.2bp)
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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_1_family_42

 size: 447bp; fragments: 2328; full length: 1058 (>=402.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 447 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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