
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9024
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
T C T CA T AAA T T A T T CAGGGT T C T CA T TGT T T T C T CC TGC T T A T AA TGAGGT T T T T T T A T T ACGCACGCA T CA T AA T CAACGA T T A T CGCACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
T C T CA T AAA T T A T T CAGGGT T C T CA T TGT T T T C T CC TGC T T A T AA TGAGGT T T T T T T A T T ACGCACGCA T CA T AA T CAACGA T T A T CGCACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT T T T T ACAC T A T T T AC T AACAAACCACA - - - - - - - - - - - GAACC T AA T T T A TGT T T AA T T T - - T C T TGAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT T T T T ACAC T A T T T AC T AACAAACCACA - - - - - - - - - - - GAACC T AA T T T A TGT T T AA T T T - - T C T TGAACC
T C T CA T AAA T T A T T CAGGGT T C T CA T TGT T T T C T CC TGC T T A T AA TGAGGT T T T T T T A T T ACGCACGCA T CA T AA T CAACGA T T A T CGCACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
T C T CA T AAA T T A T T CAGGGT T C T CA T TGT T T T C T CC TGC T T A T AA TGAGGT T T T T T T A T T ACGCACGCA T CA T AA T CAACGA T T A T CGCACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT T T T T ACAC T A T T T AC T AACAAACCACA - - - - - - - - - - - GAACC T AA T T T A TGT T T AA T T T - - T C T AGAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CA T AAA T T A T T CAGGGT T C T CA T TGT T T T C T CC TGC T T A T AA TGAGGT T T T T T T A T T ACGCACGCA T CA T AA T CAACGA T T A T CGCACGC TGCAGTG - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T T AC T A T A T C TGT A TGT T ACGGT TGT T A T A T TGT T T A T AA T AAAAA T T T A T TGA T T TGT C TGGAACCAA T C T T AAC T CAGC T T TGT C TGCAAGC
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TE: rnd_5_family_10074.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 9024bp; fragments: 4923; full length: 1 (>=8121.6bp)
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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 9024 bp
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TE: rnd_5_family_10074.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 9324bp; fragments: 5029; full length: 1 (>=8391.6bp)
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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_5_family_10074

 size: 566bp; fragments: 108; full length: 38 (>=509.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 566 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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