
Start crop Point End crop Point

MSA length = 651
C TGA T C T CA T CCGGCC T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - AGAGA T T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T CAGA
- - - - - T CCGT C T C T AAAGCA T T T A T A T AAA T AGT AC T AGAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGTGT T CAGGC T AGC TGTGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAGAC T T AAA T A T A T T - A T T CC T - - - - - - - - - - - - T T T C T - - - - - - - - - - - -
TGA T ACC TGT T T T A T A TGAGT T AACAA TGT T T A T A T T T T AGGGT TGGAGA T T T T T C T CGGAGA T T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA T A T T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAC T T - - - - - T A T A T T AACCA T CA T TGCA T AAAAGA T T C T - AAA TGCAAAGT
CAGAGC T TGC T TGT CCGGAA T T T T T AAAAC T T A T A T AGAAAC - - CGAAAAA T T T T A T CAGAGA T T TGT T CAGGC T AGGT AAAGCA T T A T T A T T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA T A T T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AA T
- - - - - - - T A T T C T TGC T A T AC TGACA T T T C T C T TGGCAGAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA T A T T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAGT A T T AAA T A - AC T - A T C T CCGAGAGGT AC T T AGC T CC - - - - - - - - - - - -
CGGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGGGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAGT - - - - - - - - - - - - - - A TGT CAA T AGA T T T T ACAC T C T AAA T AGCACCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T CAAGC T AGC T AAGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CAGCACA T CC T - - - - T AAA T T - - T T A T T CGT T T A T AGAA T A T TGT - - T T T CAGT AGA
T - - - - - - - - T CGGACC TGAA TGT T CAA T A T T T C T A T T T T AAC - - - - - - - - AA T T T A T CA T CAA T T TGT T CAGGC T AGC T AAAGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CACCACA T C T T T AA T T A TGT T - - T T C T CCA T C T T C T T T AAGT T C T - GT T CCAA T A T T
CGGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGGGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAAC T TGT CC T T C - - - - - T CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAGT - - - - - - - - - - - - - - GTGT CAA T AGA T T T T ACAC T C T AAA T AGCACCAC
CCAGA T ACA T T T ACCA T T AA T CCACAA T T A T T AGT T TGGAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGTGT T CAGGC T AGC T AAGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA T A T T A T T TGAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAGG - - - - - - CGT ACCAAAACGCGCCGCC T AA T A T AC T T T AAA T CAAA T T AG
GGGAA T T T T T T T T T CAGT A T T T AACAA T A T T - - - - T T C T AGTGT CGAAAAA T T C T ACG - - - - A T T TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT T A T T T CAGC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T T T C T AAAAGGT T C - - - - - - - - - - - - -
CAAAGAA T T T TGGACGTGGA T C TGT AGA T TGA T T AGT T AAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGT T AGC T AAGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT AAA T A - - - - AGT T T T T AA T T T T CGGCAA T T T T T AAACA T AACC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGAAAA T CGTGGCGAAA T AA - - - - - - A T T T T A T C - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT - - - - T A T T T T AGCAC T T TGCAAA T T T AA TGC TGT - AGGT T T T TGA T
CAGAGC T CAC T TGT CCGCAA T T T T T AAAAC T T A T A T AGAAA T A T CGAAAAA T T T T A T CAGAGA T T TGT T CAGGC T AGC T AAAGCA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - AA T A T T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACAGT CCAAC T CCCAGAGT CA T CACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T T T CAAC TGGT CC T T CGACA T T CCAAC T CCCAGAGT CA T CACAC TGT T AGA T A T A T T AA T T A T A TGT AAACACAAAGAACAAAAAACA T T T AA
T T AAA T T CGT TGGA T TGGGGC T T T CAGCA T T T ACCA T AAAA T AGCAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T A T TGT T AGA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1973.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 651bp; fragments: 142; full length: 30 (>=585.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 651 bp
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TE: rnd_5_family_1973.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: 954bp; fragments: 142; full length: 0 (>=858.6bp)
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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_1973

 size: 710bp; fragments: 156; full length: 19 (>=639bp)
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Before TEtrimmer 710 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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