
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4330
A T T T ACA T TG - - - - - - - - T AA TGT T T - - - - A T T T A T A TGT C T A TGT - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A TGT T AA TGGAAA T T T T TGC T T T T ACA T A T A T ACGCGAACGA T A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCC T T T ACGCGACAA T T T T A T T AA T CAAAAAA T T A - AAA T T T T T T T T AGAAAAACCAA - - - AAA
A T A TGGA TGTGT CC T AGT T AA T T CC T - - - - - - - - AAA T C T AAA T C T - GT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCC T T T ACGCGACAA T A T T A T T AA T AA T AAAA T T AAAAA T C T T CA T T AGAAAAACAGG - - - ACA
AAC T T CA T T AAGAGAAA T T AA T AC T T T T AGA T A T A T A T T T AA T TGT - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T A T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACAA T T T AC T ACAAAC T T T A T C T T - - - - - T A T - - A TGT T AA T A T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCCGT T C TGCGT CAA T A T T A T T AAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - T T AGACAAA T AAA - - - TGT
A T T T ACA T TG - - - - - - - - T AA TGT T T - - - - A T T T A T A TGT C T A TGT - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCC T T T ACGCGACAA TG - - - - - - - AAAAAAAACC - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T AAA T A T AAA
T TGT A TGT T AA TGGAAA T T T T TGC T T T T ACA T A T A T ACGCGAACGA T A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - T T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T T T AAACCC T T T T AGCGACAA T A - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT AAA T A T AAA
- T T C T T A T T AAGT ACAA TGAGCAGTGCGGGA - A T A T A TGT AAA T - - - A T T TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCC T T T ACGCGACAA T A T T A T T - - T AAAAAAA T T AAAAA T T T A T A T T A - AAAAA T AAA T A T AAA
AAC T T CA T T AAGAGAAA T T AA T AC T T T T AGA T A T A T A T T T AA T TGT - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T A T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCAGA T AA T T A T T AA T T C T AAACCC T T T ACGCGACAA T A - - - - - - - T AAAAGAA T T AAA T A T T T T T A T CA - AAAAA T - AA T A T AAA
AA T T C T A T T ACAA T T AA T AAA T A T T T T T AGT - - - - - - TGT CAA TGT T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CCGGA T AA T T A T T AA T T T T AAACCC T T T ACGCGACAA T A - T A T T T A T AAAAAAGT T AAAA T T T T T T A T T AAAAAAA T AAA TGT T A T
C TGCGT AC T AA T T A T AAC TGGGAAC T - - - - - - - - - - ACAA T AA T CA T A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT ACC T ACAAACA TGA TGT AA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT CGTGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGT T AAAAA T CGGGA T AA T T A T T AA T T C T A T ACCC T T T ACGCGACAA T A T T A T T T A T A T CCGAAGT AA - - - - - - - - - - - - GAAGAA T AA T - - - - - A
- T T C T T A T T AAGT ACAA TGAGCAGTGCGGGA - A T A T A TGT AAA T - - - A T T TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT ACC T ACAAACA TGA TGT AA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T TGA T T AAAA T CGT T T A T CCAC T - - - - - - - - - - GCA T T AA T T A - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT - - - - - - - AAAA TGAAC T A T CAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT CGGGA T A T T T A T AA T T T AA TGA T T AAA TGT T AGACGTGGCAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_4734.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4330bp; fragments: 4490; full length: 0 (>=3897bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4330 bp
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TE: rnd_5_family_4734.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 4676bp; fragments: 4411; full length: 0 (>=4208.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_4734

 size: 376bp; fragments: 344; full length: 124 (>=338.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 376 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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