
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2945
TGACAAAGA T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT ACA - - - - T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG
TGGAC T T AA TGGCAAA T AAAA T C T AAAAAAGCAA T AAACAAGAAA T T TGGA T T A T A TGCAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGC T T AA T - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T T T A TGCAAAGT A TGT C T T AGGA TGT A T T T CAA T T A T T A T T T CAAG
TGGAC T T AA TGGCAAA T AAAA T C T AAAAAAGCAA T AAACAAGAAA T T TGGA T T A T A TGCAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGC T T AC T - - - - AA T T A T T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AAA T - T A T AGT ACAGA TGCCCGACGCA T TGT TGC - - - - A T T A T - - - - - -
TGACAAAGA T T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT ACAAA T T AA T CC T AA T T T A TGT CA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCAAA T CGCGT T T T T T A T C TGAA - - - - - - - T T CA - -
- - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T T AC TGGGAAC T AACAA T AA T C - T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T - - - - - -
T C T ACAC TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T AAC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AA T - - - - - - - GGAACACAACA TGGGT T T T - - - - - - - - - - T T A T T T CAA T
TGAAAAAGGT AG - - - A T AAAA T C T AAAAAAGCAA T AAACAAGAAA T T TGGA T T A T A TGCAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T AAC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AA T T T T A T ACAAAC T AAAACC T T AAGT T T T T ACC T A T T A T AAC T T - - - -
TGAAAAAGGT AG - - - A T AAAA T C T AAAAAAGCAA T AAACAAGAAA T T TGGA T T A T A TGCAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT A T T AA T T AAA TGT AAC T TGTGT CCCAAAA - - - - - - T AA T - - - - - - - AGGA T AAAA T A T T AAA T T T T - - - - - - - GA T T T T T T T A T T
TGAAA T AGA T AA - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCA T ACAAA T T AA T T T T TGC T TGT AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - CAGAAA T AAGTGCAAGT A T T T CAGC - - - - - - - - - T T CAAG
TGAAA T AGA T AA - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCA T ACAAA T T AA T T T T TGC T TGT AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - CAGAAA T AAGTGCAAGT A T T T CAGC - - - - - - - - - T T CAAG
A T AA T AA T A T CG - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T AAC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AA T T - CACA - - - - A T AAAA T C T AAA T T T T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAAAGGT AG - - - A T AAAA T C T AAAAAAGCAA T AAACAAGAAA T T TGGA T T A T A TGCAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T AAC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AA T - - - - - - - GGA T T - - - - TGT T AA T A T T CCAGCAC T C T T T T CGT CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGA T A T AA T T A T T CC T AACC T T T AA T T - - - - - - - - - - - T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A TGT - - GG
CACCCGAAAGCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGC T T AC T - - - - AA T T A T T AC TGGGAAC T AACAA T AA T - - AA T T T A T A T ACAA T A T AGGT CAGA T A T A T T T T CGAAA T T A T T A T - - - - - -
CGAC T AAAAGCA - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T T C TGCGT AC T - - - - AA T T A T A T T T T T CA T T - - - - - - - - - - - - C T ACA T T C T AAAGT A T A TGGT A T ACGT T T T ACA T T - - - - - - - - - - - CAAG
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TE: rnd_5_family_10213.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2945bp; fragments: 2703; full length: 9 (>=2650.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2945 bp
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TE: rnd_5_family_10213.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3357bp; fragments: 2680; full length: 0 (>=3021.3bp)
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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_10213

 size: 1475bp; fragments: 1888; full length: 13 (>=1327.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1475 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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