
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6080
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGCAGT ACCC T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGAAA T T AGA T T AAA T CA T A T T T T T T A T T T C T T T TGT A T T AA T T AAA T AA T ACGT A T T T CA T AAA T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACGCAA - - - GCAA T CCC T - - - - - - - AAGT ACAGT T T T C T C T T CA T T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCC T CGGC T TGAAGTGC T T - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGAAA T T AGA T T AAA T CA T A T T T T T T A T T T C T T T TGT A T T AA T T AAA T AA T ACGT A T T T CA T AAA T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACGCAA - - - GCAA T CCC T - - - - - - - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGT T A T CCA T T A - - - - - - - - - - - - AAA T T T CAACC - - - - - - - - - - - - - -
CGC T AAAAA T CGT AGT A T CAA TGCCAC TGT T T T C TGT TGCGA TGGT T AA T T AA T A T A T - T T TGAAA T T T T ACCAAAGA T AA T T T T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA TGC T ACACA T AGT T CC - AA T T T TGAGGT T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - -
CGC T AAAAA T CGT AGT A T CAA TGCCAC TGT T T T C TGT TGCGA TGGT T AA T T AA T A T A T - T T TGAAA T T T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACCGT A TGCA T T A T CCC T T T T ACCGA TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - T CA T A T T T - - - - - T T T ACCAAAAA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA T AC T ACCC T A T AAAGT - - - - - - - - AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T AAAA T T A T AAAGA T A T T T T TGCCGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAA T A T TGAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
ACAAGAGCC T TGT AGGAAGA T CAAGGCCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T T AGAC TGCAAGAC - - - - - - - - GAGT C T TGGT C T TGGT C T TGC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AACGT C TGT A T AAGT A - - - - - - - AAA TGAGT T T T A T ACGTGT AGGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T CACAC T T A T T CGAC - - T T CA - - - AAAA T T T AGT CCA T CA T A TGCCAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAGA T AA T T C T AC T CCGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGT AAA T AC T TGT T - - - - - - T T T AC TGAAAGGT CA T CCGT CCGT ACCGT AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCCGA T AC T T - - - - - - AC - - - - - - - - GAAAA T A T T C TGT A T T CAAA T AA T T
T T CA T AAAA T T A T AAAGA T A T T T T TGCCGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T T AGAC TGCAAGAC - - - - - - - - GAGT C T TGGT C T TGGT C T TGC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T T A - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - CCA - - T A T T TGAAAA T T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT A T T TGGT A T T - - - - - - T T T A T T AAA T T AGT T T C T T T T TGT AAACAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGAC TGTGCACA T C T T T T T - T A T - - - - AAA T A T CAA T AGT AC TGACGCAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T A T AGGC T T CCCGAG - T T T ACC TGAGC T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGGAAAA TGCGAAAAA T AGT ACGCCAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T T T CGT T CA T A T C T T T T T T A - - GAAGT A T T T A T AGT T - - - - - - - - - - -
T T CGGAAAA TGCGAAAAA T AGT ACGCCAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T T T CGT T CC T A T C T T T T T T A - - GAAGT A T T T A T AGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T AGGGGCA T AAACC - - - - - - - - - CAACA TGGT CCCAGA T CCAC TGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGT C T A T AGGT AGTGGT C - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T T T ACGT T T T C T ACG - T T T AC TG - - - - - - CAACCGC T C T CAAGA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T T T ACGT T T T C T ACG - T T T AC TG - - - - - - CAACCGC T C T CAAGA T A T T
TGC T AAAAA TGGAGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T CAGT CAAGC T AC T T A T TGC T AAAAAC T C TGT C TGT TGT T CCA TGGC
T C TGAAAGGAAACCAAA - - AA TGCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGCA T A T T T CGAAA - - T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA T - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGGAA TGA T AAAA T AAA T CGGT T TGGAGA T - - C T T T TGCGT TGA T - T AC T AA T ACAGA T T CCAAAA T T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T T T AC TGT T T T T T AGGT
TGGGAA TGA T AAAA T AAA T CGGT T TGGAGA T - - C T T T TGCGT TGA T - T AC T AA T ACAGA T T CCAAAA T T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T T T AC TGT T T T T T AGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGCA T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGGAA TGA T AAAA T AAA T CGGT T TGGAGA T - - C T T T TGCGT TGA T - T AC T AA T ACAGA T T CCAAAA T T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T T T AC TGT T T T T T AGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGAA TGAGAAAAAAA T T AAA TGAA T T AAGACCGT C T AC - - - - - - T AGG - - - - - CA T A T T T C - - GGT T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA TGT C T ACACACCGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11408.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6080bp; fragments: 15131; full length: 0 (>=5472bp)
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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 6080 bp
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TE: rnd_5_family_11408.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 6390bp; fragments: 15139; full length: 0 (>=5751bp)

TE consensus (bp)
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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_11408
 size: 874bp; fragments: 292; full length: 13 (>=786.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 874 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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