
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10216
GTGAAC T - - - - A TGT T CAGA T T TGAA T AA T T T T A TGT A T CA T A TGGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A - - - - - - GGGGT TGGAACGGT T T T A T T T T AA T T A T T A - - A T A T T T T AGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAAC - - - - TGAAGCAAAGGT AA T T C - T T ACGT AAAA T A T T T CGAAAAAGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAC - - - - - AGACACAAAC T T T T A T CACAACA TGT AA T A - - T AGACA T AGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - C T T T TGAGA T T T CAA T T T T AAAGT AAAAAC TGCACGCACAAAACA T T TGT
AA T AA T A - - - - - - - - T AAAAC T CAAGT - - - - - - A T T AA T T T - - - T CA T A T AGT AGAGT AAGGAACCAC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCGGT AA TGA - - A T T CGT ACGAAAA T T - T CC TGCGAAC T T - - - GT C TGT AGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACACC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAGCA - T CAAAA T T T AAAAA T AGA T T T T TGCACACA T T T T T T C T A T A T AGT AGAGT AAGGAACCAC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - C T T A T AGAAA T T T AAA T T AAAAGT AGGAAC T ACAAACAGAAAA T A T T TGT
CAAAA T T A T CAAAA T T T AAAAA T AGGT T - T TGTGCAAAA T T - - TGT A T A T AGT AGAGT AAGGAACCAC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - C T T A T AGAAA T T T AAA T T AAAAGT AGGAAC T ACAAACAGAAAA T A T - - - -
A TGGA - - - - - - CGAC T T AGACCAA T A T - - C T T T A TGCAAAA - - T T AAC T T AGT AGAGT AAGGAAGCGT T T TGAA T T T A T CCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA - - - - - - T A T CGTGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGACA - - - - T AAAA TGT ACCAAAA T T AACGT A TGT AA T A - - - T AA T AGAGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGGAGACCAA T A T T T CAACCGGAA T T - T T C TGC T CGT T T - - - - - - - - - - GT AGAGT AAGGAAGCGT T T TGAA T T T A T CCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCAGGCA T CAGT ACC TGT ACCAAAGA T - TGT CGC T CAC T T - - - - - - - - - AGT AGAGT AAGGAAGCGT T T TGAA T T T A T CCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT AGAGT AAGGAAGCGT T T TGAA T T T A T CCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - C T T A T AGAAA T T T AAA T T AAAAGT AGGAAC T ACAAACAGAAAA T A T T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AGAAA T T T AAA T T AAAAGT AGGAAC T ACAAACAGAAAA T A T T TGT
T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAGCAGT A - - - - - - - - - AGT AGAGT AAGGAAGCGT T T TGAA T T T A T CCCACCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACAGCA - - - - - - - - T AAAACAAAA - - - - - T CAACAAA T T A - - - - - T TGT AGT AGAGT AAGGAAGCGC T T TGAAGT T AACCCGCCCCCC T CACCCC T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CAAC T - - - - A TGT CACGAC T T CAA T T - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AGAAA T T T AAA T T AAAAGT AGGAAC T A - - AACAGAAAA T A T T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA T A - - - - CAA T T AA T AA T AAAAA T A T T CCA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_4617.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: 10216bp; fragments: 1597; full length: 0 (>=9194.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 10216 bp
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TE: rnd_4_family_4617.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_rc.fa

 size: 10618bp; fragments: 1615; full length: 0 (>=9556.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_4617
 size: 1336bp; fragments: 387; full length: 13 (>=1202.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1336 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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