
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3249
- - - - - - - - A TGAAAAACAAGA T A T T T AC T T A T AAAACGCGA T T AA T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T A T T T AA T T A T T T T T AA T A T A T CA TGT T CC T A T AC - - - - T AAAAC T T C T
TGGCACAAA T T AGGAAA TGAA T A TGGA T T AAGAAGAAAGAGT T AA T T CGA T T CA T AACAGTGAA T T T T AA T CC T AAAAAGGCACA T AAAGACAGT AA T A T - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T - - T T A T T A T T A T T ACC T A T C T AGGT A T C T AG - - GTGTGT ACC T A T T T A T T C T A TGGAGT A T AAA T
A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A - A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - T T A T T T T AAGCAGGT AA T AAC T A T T T AGT A T T T AGTGT T T C - - -
T AA T T T CAA T AAACGCA T CGA - - - - - - - - AA TGACAGACGC T TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - GT T C T T T AGGC - T A TGGCAA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT A T AAA T AAAGGT A T AGA - A T AAAC T T A TGAAAAACAG - - - - - C T AA T T CA T AACAGTGAA T T T T AA T CC T AAAAAGGCA T A T AAAGA T AGT AA T A T - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T T CG - - - - - - - - - - - - - GGAAGTGACCAAAAC T AAC TGAA T ACACCAAA
T AGT A T AAA T AAAGGT A T AGA - A T AAAC T T A TGAAAAACAG - - - - - C T AA T T CA T AACAGTGAA T T T T AA T CC T AAAAAGGCA T A T AAAGA T AGT AA T A T - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TGT T A T TGT T T T T T T TGAACAGGT A T T AAC T AAAA T TGCA T T AAAA T A T T CAA
T A T T A T T - AC TGGCGT ACGA T - T TGCA T T TGT T ACAAAAAAGT AA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAG - T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T CGGT AC T T T CAA - - T AAAAAGA T T AAGGAAGGAGT A T AA TGC T - A T
T AGT A T AAA T AAAGGT A T AGA - A T AAAC T T A TGAAAAACAG - - - - - C - AA T T CA T AACAGTGAA T T T T AA T CC T AAAAAGGA T T A T AAAGA T AGT AA T A T - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T - - - - - T T A T T A T T A T ACAAG - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA T T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - GA
TGGCACAAA T T AGGAAA TGAA T A TGGA TGAAGAAGAAACAGT T AA T T CGA T T CA T AACAGTGAA T T T T AA T CC T AAAAAGGCA T A T AAAGA T AGT AA T A T - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AA T AGC T A T T - - - - T - - A TGT - - - - - - - - - C T - - - TGT T T T T T AGG - - ACGAA T CA T T AC TGT T TGCGGAGAGT CCGAAA
T AA TGGAAA T AAAA T TGT AAAA TGAGC T T T A TGGCACACCC T T AC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AC T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T CGA TGT - - - - - - - - - - - - - AA T A TGAC T T C T AC T TGCAGGGA T A T T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T AAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T AC T T T T AG - - GT T AGTGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAGGGT AA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC - - - - - - - - - - - - - GAAAACAGC T ACACCA T AAGCGTGGT - - - - AA
GGC TGAAAGTGGA TGCAAAAA T ACAGA T T T T TGAAA TGCGT - - AACCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T TGAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T C T T CC - GT T T T T CGTGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T C T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - T T AA T T AGGC - - - TGGAAA T T AAGGAAGA T CAACA T CA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T AA T T T AAAAGGT AA T AAAGT T T A T - - - - - T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T T A T T CC T T AAGGAAA TGT T A T T T A T A T A TGCAA T TGAAA T T C T AC
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TE: rnd_5_family_1280.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: 3249bp; fragments: 187; full length: 0 (>=2924.1bp)
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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 3249 bp
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TE: rnd_5_family_1280.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: 4313bp; fragments: 186; full length: 0 (>=3881.7bp)

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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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1280

 size: 1511bp; fragments: 175; full length: 31 (>=1359.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 1511 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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