
Start crop Point End crop Point

MSA length = 732
TGCC T T T T T T TGGCAGT T T T CAAA T A - - - - - - - - T AAAA T T ACA TG - - T AAAGGCGGC T CCACACA T T CGGGT A T T TGACAAC T ACACGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T AGT TGTGA T AAA T A T CCGA T TGTGTGGAGC TGCC T T AA T T AA - - AAAACCGT T AAAAA T T T AGAGA T ACAAA - - - - T ACAAA T AA TGT
GTGAGT TGA T TGTGAGTGAGTGAA T T - - - GAA TGTGAAAACAC T TGCGT T AAGGCGAC T CCGCACA T T CGGGT A T T TGACAAA T ACACCAA T A TGTGT A T - - - - - - - - - - AAA T A T T CAAA - A T T TGTGACAAA T A T CCGAA TGTGTGGAGCCGCC T T T ACAGCA T A T AA T T A T T A T TGA T T T CA T AAGAA T A T T - A TGTGTGA T A T T A T
T A T T T T CCAC T T CCA T C T TGGAAAC T - - - - - A T ACAAGAA T A T T TGCCAGAAGGCGGC T CCACACA T T CGGGT A T T TGGCAAA T ACACGAAAA T T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - T AA T TGT T AA T AACACC TGGT AAGAC T T - A T CGGT CA T T A T TG
CA T T T T CCAC T T CCA T C T TGGAAAC T - - - - - A T T CAAGAA T A T T TGCCAAAAGGCAGC TGCACACA T T CGGGT T T T TGACAAA T ACACGAAAA T T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - AAAA TGT CAA T A T T T T AGAGAA - - - - - - - - - CAC T AGT AA T TG
T ACGT C T CGTGT AC T TGTGA T AAAC T - - - - - - - - - GAAAACA T A T A - T T AAGGC TGGCC T CACACA T T CGGA T A T T TGACAAA T ACACAAA T A T T TGTGT - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T A T T TGTGACAAA T A T CCGAA TGTGTGGAGCCGCC T T T AC - - - - - - GAGAGGT CGC T T ACGT AAGAAGA TGGGCA T T AACA TGCA T T T T
CA T TGT CGACA T T T AC T T CA T AGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T CAAACACA T T CGGGT A T T TGACAAA T ACACGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T A T T TGTGACAAA T A T CCGAA TGT A TGGAGCCGCC T T T AC - - - - - A TGA TGGC TGGAGAGT A T AAAAAA T A T CCA T T A TGAAAAA T T A T
C T T CC T CCA T AGT C T C T ACGAAAAAC - - - - - A T C T AAAACCGCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAAGAAGGAGT CGACAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T C T T C T AAAA T ACCACAAA T A T - - - - T TGT AAAA T TGT T TGCC T T AAGGCGGC T CCACACA T T CGGGT A T T TGACAAA T ACACGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T CCCAA T A T T TGTGACAAA T A T CCGAA TGCGTGGAGCCGCC T T T A T - - - - - - - AGAGA T T TGAGAGT T AAAA T T TGGT A - - - - - - - A TGT AA TGT
T A T AGC T T A T T A T T ACA TGACAA T T T T T TGAA T CCAAGT T T A T TGG - - T AAAGGCGGC T C T ACACA T T CGGC T A T T TGA T AAA T ACACGAA T A T T TGT A T - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T A T T TGTGACAAA T A T CCAA T TGTGTGGAGCCGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAAA T
T T CGA T T A T TGGAA T CC T CGAGGGT C - - - - AC T CGAAAA T AA T CCGCACAACACCAGC T T CACACA T T CGGGT A T T T AACAAA T T CAGAAA T A T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGCGCCGCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGC T T AAAGGCGGC T CCACACA T T CGGGT A T T TGACAAA T ACACGAA T A T T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T T T AAGT A TGT A T T A - - GAGA T AAAAA T A
T T CGT T CCACCGAGA T T AGAACCCGT - T CAAACAGAACGGT AGCCA T T T T AAGGT AGT T T CACACA T T CGGGTGT T T T ACAAA T ACACGAA T A T ACGCA T - - - - - - - - - - AAA T A T ACAAA T ACAA T AGACAAA T A T CCGAA TGTGTGGAGCCGCC T T T AC T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCCAAGA T T T A T
- - CA T T A T A TGGA T A T T TGCAAAACA - - - - - - AAAAAAA T T CGCAG - - T T AAGGCAGC T CCACACA T T TGGT T A T T TGACAAA T ACACGAA T A - - T A TGT - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T A T T TGT AACAAA T A T CCAAA TGTGTGGAGCCGCC T T - - - - - - - - - AAACAGT T AA T AGA T T TGCCAAACA T A - - - - A T CAAA T AA T A T
- - AA T T C T A T AAGTGT C T T AAAA T AA - C T T CA T AGAAGGT T T AA TGT C T T A TGGCGGC T CCACACCC T CGGGT A TGGTGCAAA T ACACGAA T A T TGGT A T - - - - - - - - - - AAA T A T CCAAA T A T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT A T AA T A T T T T CAAAC T A TGT T T T ACCAAAGT CAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T CGCGGC T CAGT A - - CGA T AAAAGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAGAAA TGT C TGT T T T AAGGTGGC T T CACACA T T T AGGT AC T TGACAAA T ACACGA T T A T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAGAAGAAAACA T T CGACCAA TGTGT T - - CAGGCA T AACC T
T T T AGT C T T CAAGT T T C T T AGAGT T T T T TGAA T A T AGAAAAA T T TGCC T AAAGGGGGC T CCACA T A T T TGGTGA T T TGACAAA T ACACGAA T A T T TGT A T - - - - - - - - - - AAA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AGGA T A T C T A T T AA T T TGCAGTGT T T T T T AA T CACA T TGAA T T T
CACGA T T CGT CAGGCC T AGAAAAA T T - - - - - C T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - T AGCCGCAAGA T AA T T T AAAAAAAA T A T A - - T AGAAA T T T T A T
T C T AGT C T CCAAG - T T C T T AGAC T T T T T TGAA T A T AGAAAAA T T CGCC T AAAGGCGAC T CCACACA T T CGGGT A T T TGACA T A T ACAGGAA T A T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AGGA T A T C T A T T AAA T T CCGGTG - - C T T T AA T CACA T TGAA T T T
TGAACA T T A T T AA T A T T T CGAGA T A T - - - - - - - - - - AACAAAGCCGC T C T - - - - AGGT T CCAAACA T T TGAGTGT T TGACAAA T A T - CGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA - - AAA TGTGT T T T AAA T T T T CAGAGCGAAA T T AC T A T T T T T T A T T T
T T TGT T T T AAGAA T ACAA T A T AAACC - T TGAA T CGT AAAAAAGT TGCCCACAGGC T AA TGT AAACA T T CGGA T A T T TGACAAA T ACACGAA T A T T TGT A T - - - - - - - - - - AAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T AA T A T T A T
TGCC T T T CAA TGC TGGT T T CAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAGCC TGC T CCACACA T T CGGGT A T T TGA - AAA T ACACGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - AC T AC T C T T A T ACAA T T ACAAA T A T AGT T - - - CGT AAC T AACA T
- - T AA T CGA T TGGGAGGT AAA T A T T A - - - - - - - - AAAAA TGGGA TGT C T AAAGGC TGT T T CA T ACA T T CGGGT A T T T AAGAAACACACGAA T A TGTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCC T T AGAGAA T TGAAAA T A - - - - - - - - - - - AAGT A T TGT
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TE: rnd_5_family_10265.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 732bp; fragments: 78; full length: 1 (>=658.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 732 bp
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TE: rnd_5_family_10265.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1054bp; fragments: 44; full length: 0 (>=948.6bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800

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_10265

 size: 406bp; fragments: 40; full length: 1 (>=365.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 406 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)T
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