
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15135
T - - - - GGC T A T AAAGGCA T T T CGAA TGC T ACCAAGAGAA T T CACGGT TGAAAGCA T AAA T AAA TGA T CGGTGT TGA T AAGTGT T T T AC T T T T AAC T T TGA - - - - - - - - - - AAAAA T AAAA TGGA T AAGCGT CAA T CA T AA TGCAACGAAACA T ACC T AA T CGT T AA T A T AC T A T T T AAAA T AA T A TGT AA T A T T T A T AAAAA T T T A T AA T
A T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAC T AGC T T T T CGAAA T A T CC T T T AAAA T CGT TGAAAA T T CA T AA T
T CA T AAAC TGT CAAAC T ACGT CAAA TGT CA T C TGT CAAA T T TGCA T TGT CAA T TGTGAAAAAAAA T T AGGTGT CAA T AAGTGT T T T A T C TGT AAGGT T AA - - - - - - - - - - AAGT T AAAAA T AGT T TGAAA T A - - - - - T A T T ACAAC T AAA T T AA T TGAAA T T T AAACA T A T T T T T CGAAA T AC T AC T T T T AGT T T ACAA T AA T A TGAAA T
T CA T AAAC TGT CAAAC T ACGT CAAA TGT CA T C TGT CAAA T T TGCA T TGT CAA T TGTGAAAAAAAA T T AGGTGT CAA T AAGTGT T T T A T C TGT AAGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CAGCA T AC T T CCCGGGAAAC T AA T C T CC T T C TGCAGAAA T T T A T C T T
T CA T AAAC TGT CAAAC T ACGT CAAA TGT CA T C TGT CAAA T T TGCA T TGT CAA T TGTGAAAAAAAA T T AGGTGT CAA T AAGTGT T T T A T C TGT AAGGT T AA - - - - - - - - - - AAAAA T AAAA TGGA T AAGCGT CAA T CA T AA TGCAACGAAACA T ACC T AA T CGT T AA T A T AC T A T T T AAAA T AA T A TGT AA T A T T T A T AAAAA T T T A T AA T
T CA T AAAC TGT CAAAC T ACGT CAAA TGT CA T C TGT CAAA T T TGCA T TGT CAA T TGTGAAAAAAAA T T AGGTGT CAA T AAGTGT T T T A T C TGT AAGGT T AA - - - - - - - - - - GAAAA T AAAA TGGA T AAGCGT CAA T CA T AA TGCAACGAAACA T ACC T AA T CGT T AA T A T AC T A T T T AAAA T AA T A TGT AA T A T T T A T AAAAA T T T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGA T AAAA TGGA T CAACGT CAA T CA T C T T ACAACGAAACAGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGT AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGA T AAAA TGGA TGAACGT CAA T CA T C T T ACAACGAAACAGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGT AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT A T A T T T T T TGA - - - - T TGC T TGAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGA T AAAA TGGA T CAACGT CAA T CA T C T T ACAACGAAACAGACC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGT AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3973.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: 15135bp; fragments: 763; full length: 1 (>=13621.5bp)
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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 15135 bp
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TE: rnd_5_family_3973.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: 15551bp; fragments: 691; full length: 0 (>=13995.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3973
 size: 5958bp; fragments: 598; full length: 0 (>=5362.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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