
Start crop Point End crop Point

MSA length = 693
T C T T AGCCCCGT C T A T CAGACCA - AA T A T AGACAGGTGA TGC T A T T T AAAAC T T T T A T T A TGT CGACAAA T T T CGGT T T CGT T CGGCC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGGT T T CGG - C T CAAAAA T CAGT T T CGGT CGACAC T A TGGAACAACAAAA T T A TGA T T A T TGT T T T CCAGA T AGT T C - - - - - C TGT T T
T C T T AGCCCCGT C T A T CAGACCA - AA T A T AGACAGGTGA TGC T A T T T AAAAC T T T T A T T A TGT CGACAAA T T T CGGT T T CGT T CGGCC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGGT T T CGG - C T CAAAAA T CAGT T T CGGT CGACAC T A TGGAACAACAAAA T T A TGA T T A T TGT T T T CCAGA T AGT T C - - - - - C TGT T T
T T A TGT A T A T A TGA T A T ACGT T ACAGT A T AAC T T AA T T AAG - - - T A T AA T AC T T T T A T T A TGT CGACAAA T T T CGGT T T CGT T CGACC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGTGT CAGT T T TGGT T T CGGT C T CAAAA T AGAGT T T CGGGCGA T AC T A T CA T T T ACCAGA T C TGAGT T T A T C T T T T CAGCCA T AA T T T AA - T T - - - - - -
T T A TGT A T A T A TGA T A T ACGT T ACAGT A T AAC T T AA T T AAG - - - T A T AA T AC T T T T A T T A TGT CGACAAA T T T CGGT T T CGT T CGACC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGTGT CAGT T T T TGT T T CGGT C T CAAAA T T CAGT T T CGGGCGA T AC T A T CA T T T ACCAGA T C TGAGT T T A T C T T T T CAGCC T T AA T T T AA - T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGACA TGTGGCCCGAAGTGCACAACAAAGGT A T T A TGT CGACAAA T T T CGGT T T CGT T CGGCC T AGT T T CGACAA - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T TGAA T A - - - - - - - - - - - GT T A
A T A T AA TGC T T T A T T T T ACGA T A - AAAGGAAA T T AGT CAA - T CA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T AAC T CC T CGGCC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGT T T CG - - - - - - GT T T CGG - C T CAAAAA T CAA T T T CGGT CGACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T A T A - - T C - - - - - - - - - - -
A T AACA T ACCA T A TGA T AGGAA T T A TGACGGAGAAA T T AAA T T CAGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T C T AA TGAA T T T - C T TGAGA T A - - T T AA - - - C TGT T T
ACACACA T T C TGT T T T T ACGGAGGAAAC T AC T T CAGTGACGT T T T AAAAA - - - T T AA T CA TGT CGAAAAA T T T CGGT - - - - T T CGGCC T AGT T T CGGCAA - - - - - - - - - - TGAA T AAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAG - - - - - - - - -
ACAA TGT CC TGT A T T AAAGA TGACAA T A T ACGC T CAGCGGT A T T CGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGGCAA - - - - - - - - - - AAGT T T TGGT T T CGGT TGTGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T A T ACGAA T CC T CGA T AAA T T T C TGT A T AA T AGC TGAAA T - - - - - - -
ACAAAC T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGT T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T C T T CACAA T T T C T T CGAAAA - AAAACA T A T AAA TGAGT - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T TGGT T T CGGT A T CGA - C T CAAAAA T CAGT T T CGGT TGACAC T A T CGAA TGA - - T AGT T A T AC T AC TGC TGT ACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C T T TGGAA TGT CACAGAGAGCAAAGGGTGCGGGCGACA - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGACGT C TGAC T AAC TGT T AA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGT T T CGGT AAAAAAAA T T AGT T T CGGT CGACAC - - - AAA T T AAAAAA T CCCAAA T A T T T T T A T ACGT T A T AGT T AAAAC T - - - - - -
AC T TGT A T T AA T CAAACACAGAACAAAAAAAACAAAC T AAA - - - AGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGT - ACCAA TGACACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CAGT T T CGG - C T CAAAAA T CAGT T T CGGT CGACAC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T A T A - - T C - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AA T T T T AAA T T T T C T T T T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT AAC - - - - - - - - - - - A T T T T T TGT T T CAA TGGT T T CA T TGC T - - - -
T CA T T T TGC T A T CGAA T AAAGT A - AAAAAA T ACCGAGGGTGCCA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T CGGT T T CGGT T T CGGT C T CAAAAA T CAGT T T CGGT TGGCAC T A - - - - - - - - - - AA T T T T T T A T A T T T T T T TGT C T AA T AGT T CAAA T T CAAA T T
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TE: rnd_5_family_378.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 693bp; fragments: 299; full length: 14 (>=623.7bp)
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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 693 bp
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TE: rnd_5_family_378.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1016bp; fragments: 248; full length: 0 (>=914.4bp)
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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_378

 size: 693bp; fragments: 389; full length: 14 (>=623.7bp)
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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 693 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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