
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2758
A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T AAA T TGGC T T A T AGCC T TGT T T A T A T A T T C T T AAA - - - - - - - AACC T CC TGGT CGAC T TGTGC T T - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACA T C T T TGGT T CAGA T A T T T AAA T ACA T A T ACAAGGT AGT A T AAGGAA - - - AA T T T AC T AA T A T - - - - - - - - - - - AAGT T AAA T TGTG
AA T T AAACCA T AAAA T T T AA T T ACCAG - - - AAAGCAGC T - - - ACCAAAACC T TGT T T A T A T A T T C T CAAAGT T AC T CAA T C T CC TGGT CGAC T TGTGC TG - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACGT CGT TGGT TGAGA T A T T T AAA T ACA T A T ACAAGGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A T A T T TGAG
CCC TGT A - T AC T T AAGT T T A T C T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T AGCC T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACC T CC TGGT CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACA T C T T TGGT TGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - T T CAAC T T A T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
AAAGT T AA T ACAAAAGT T T T AGGGT T T - - - - - - - - AAA T T A - C T AA T AGCC T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T T AACC T CC T TGT CGAC T TGTGC TG - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACGT C T T TGGT TGAGA T A T T T AAA T ACA T A T ACAAGGT AGTGC - - - - - - T C TGACA T A T T T T T A T - - - - - - - GAAC TGCC TGT A T A T T A
C T CCA T AC TGCA T AAGT C T A T T T C T CCGT TGAAA - - - - - - - - C T A T T A T CC T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACC T T C TGGT CGAC T TGTGC TG - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACGT C T T TGGT TGAGA T A T T T AAA T ACA T A T ACAAGGT A T CA TGAAAAA T T T AA T T T T T T T T T A T A T A T A T T AAAAAAA T TGAA TGT T A
CAA T T CA - CACAAGAAAAAA T CCAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT CCACAAACGT C T T TGGT TGAGA T A T T T AAA T T CA T A T ACAAGGT AACA TGA T AAA T T T AA T T T A T T T T T A T - T A T T T TGAGT AAA T T AA - - - T CA
AGGGGTGT T T C T AGAA T T A T T T A T T TGA T AA T AA T AAA T T A T C T AGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T AAAAAGA T TGGC T A T AA
AGGGGTGT T T C T AGAA T T A T T T A T T TGA T AA T AA T AAA T T A T C T AGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T AAAAAGA T TGGC T A T AA
AGT AA T AA T AAAAAAA T CA T T AA TGGGA T T AAAC T AAA T T A T TGGT T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT T T A T T TGT T T A T A T TGT AAAAAAGA T ACAC T T AA
CCGT A T AGTGC T AAAGT T T T C TGT T A T - - - - - - - - - - A T T A - A T ACAACCC T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACC T CC TGGT CGAC T TGAGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T T AAACAC T A
T T T T T T AACA T CAAAC T CGT T AA T AA T - - - - - - - - - - - T T A T CCCA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T T T - - - - GAA T T AAAA T T AA
CAA T AAAA T AAGAAAGT TGGT T A T A TGA T T A - - - - - - - - - - - A T ACAGC T T T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACC T CC TGGT CGAC T TGTGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT A T T T TG
A T CCGT A - T AAAAAAACGT C T T T CA T T - T T AA T A - - - - - - - - GCCGAGGCC T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACCGCC TGGT T AAC T TGAGC TG - - - - - - - - - - T ACA T CCACAAACGT C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGT C T TGT T T A T A T A T T C T T AAAGT T AC T CAACC T C T T AGT CGAC T TGTGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACAA - - - A T T T TGA T A T T A T - - - - - - - - - - - CAGT AGAGTGGCA
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TE: rnd_5_family_1079.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 2758bp; fragments: 589; full length: 3 (>=2482.2bp)
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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 2758 bp
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TE: rnd_5_family_1079.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 3085bp; fragments: 427; full length: 1 (>=2776.5bp)
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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

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1079
 size: 2660bp; fragments: 616; full length: 5 (>=2394bp)
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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 2660 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains
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Before 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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