
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8308
GAC T A T AAA T T AAA T TGA T T T C - C T T AA T T T TGAAA T AAGC T A T T AGT T C T AAAC T TGT AAAAGT T T C T AACC T T T ACACC T AC T T T T - GCGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT T T AA T AAACAA T T A T TGCGT AA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT T T AA T AAACAA T T A T TGCGT AA T AAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGCAGGGT T CAACACACAA T T - - - - GGT AA T AAA T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT T T AA T AAAGAA T T A T TGCGT AA T AAAA T A T T T
AACAAAAA T T - - - - - T AA T C T T AACCAAA T T TGAGGT - AGC T AGT T A - - - - - - - - - - - AGAACA T T A TGGAACC T TGC T CC T T AC T TGAACAAAC T T - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT T T AA T AAACAA T T A T TGCGT AA T A - - - - - - - -
AA T T AACA T AGGT A T AGAGT T T AA - - AAAAC TGTGACAGGTGA TGAGT TGGGAGT T AAAAAAAA T CACGGAC T CGTGT T CC T T A T ACGT AGAGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAA T TGGAA T TGA T T T T AAC T AAA T T TGAGA T AGGCGA T T AA T T CGAAA T T AAAAAAAA T T ACGGACCC T TGC T CC T T A T T TGT ACAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAGA T A T A TGGGGT A T A T T T AA T AAACAA T T T T TGCACAA T AAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAA T TGGAA T TGA T T T T AAC T AAA T T TGAGA T AGGCGA T T AA T T CGAAA T T AAAAAAAA T T ACGGACCC T TGC T CC T T A T T TGT ACAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAA T TGGAA T TGA T T T T AAC T AAA T T TGAGA T AGGCGA T T AA T T CGAAA T T AAAAAAAA T T ACGGACCC T TGC T CC T T A T T TGT ACAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AAGA T A T A TGGGGT A T A T T T AA T AAACAA T T T T TGCACAA T AAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT AAAA T A T A T AGGGTGTGT T T AA T AAACAA T T A T TGCGT AA T AA - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_2771.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: 8308bp; fragments: 23645; full length: 0 (>=7477.2bp)
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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 8308 bp
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TE: rnd_5_family_2771.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: 8620bp; fragments: 21203; full length: 0 (>=7758bp)
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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_2771
 size: 2485bp; fragments: 3042; full length: 18 (>=2236.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2485 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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