
Start crop Point End crop Point

MSA length = 307
CACA - - TGT T TGGT AAAA T CAACA T CAGA T T T AGT T T T CAGAGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA - - - - GT T - - - - T T AAA T T AAAAC T T AC T T CCA T A T T A T AAG
- - - - - - T TGT TGGCAA T T C T AGC T T C - - - - - - - - TGACCAGACAC T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - TGT T T T T - - - - - - - - - - T A T AA T ACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAC T T T T A T T - - - - T T AAA T AAGCA TGT T T CGTGC T - - - - T AAG
CA T A T T TGT T T AGT C T C T T T T T A T A T ACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - C T AGAGT T T T C T T - - - - A TGAA T T CC T T T CAA TGT C T AAA T T T CAAA
CAGAA T - - T T T TGT CAAA T CAACA - - - - - - - - - - - - - T CAGAGGA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAAAGAACAAAAAA T AAGAAGGC TGT T T T T - - - - - - - - - - CA T AA T A T AAAA T T AGT TGAGT AAA T AAAAA T AAAGACAA TGGAAGT T AA - - A T AACAGT T T T A T T - - - - ACAAA TGAAACA T AGT T T A T CACC T T T AAG
CAGA - - TGT C TGA TGAAA T CAGT ACCACA T T CGGTGGT T AAAGCC TGT CA T T CGGACAGGGAACCGCA T TGGAAAAACAAAA T T T AAAGAG - - TGT T T T T - - - - - - - - - - T A T AA T A T CAAA T T AA T TGTGT A T T TGAAAA T A T AGACAA TGGAAGT T AA - - - T AACAGT T T T A T T AA T T T T ACA T AAA T A T T A T T A T TGT TGT T TGGAG
T AGAA - TGC T TGGCCAAA T T AACAC T A T A T T CAGTGT A T AGAGA T T AGAG - - - - - - - - - - GAAC TGCA T T AGAAAAACAAAA T T T AAAAGAGC TGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAC T T AA T T AA T - T T A T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGA - - TGT T TGGT CAGA T CAACA T T ACA T T CGGTGGT T AGAGGC T AGAGT TGT CGCAGGGAACCGC - T TGGAAAAACAAAA T T T AA T AA T T CCGT T T TG - - - - - - - - - - T A T AA T A T CAAA T T AGT TGTGT AAA T AAAAA T AAAGGT AA TGGAAGT T AA - - - T AAAAA T T T T A T T - - - - T CA T A T T - - - - T T T T T A T T AC TGCGGT AAA
CAGG - - TGA T TGGT CAAA T AAACCC T A T A T T CAC TGT T T AGAGGC T AGAG - - - - - - - - - - - AACACCA T TGGAAAAA T AAAAA T T AAA T AGT C TGT T T T T - - - - - - - - - - T A T AA T A T CAAA T T AGT TGTGT AAA T AAAAA T AA TGACAA TGGAAGT T AA - - - T AACAGT C T CA T T - - - - T CAAGTGAA T A T T TGT C T AGC TGC T T T AAG
CAAA - - T A T T TGGT CAAA T T AACACCACA T T - - - - - - - CAGTGGT T AGCGT TGT CACAGGGAA T CGCA T TGT AAAA T CAAAA TGT AAAGAAGC T C T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGT T T T A T T - - - - T CAAAGGAACA T TGT CAACCA T C T T T AACA
C T A - - - TGT C TGGT T AA T T CAACGCCAGA T T CAGAGT T CAGAAGC T AAAGT TGT CAGAGGGAA T CGCA T TGGAAAAACAAAA T T T T AGAAAGAAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T AACAA - - ACAGT - - - - T TGAA T AAA T AAAGGT T A T C T T AC T T T AA -
CAGAA - TGT T TGGT CAAA T AA T T ACCAGA T T T AC T AGT CAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGT T T T A T T - - - T T T AAA T T A - - A T T T AAAA T AAAAC T T T AAA
T A - - - - T T T T T TGCAA T A T CAAC T T CAG - - - - - - - - - - T AGT T A T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGAAAAAGCAAAAA T T A T TGAAGC TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - T AACAGT T T T A T T - - - - T CAGACGT AGAACCA - - - - - - - A T T C T CAA
CAGAA - T T T T TGGT CAAA T CGA T A T CACA T T CA T TGGT CAGAGCC T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAC T AGT T T T - - - - - - - - - - T CAAGT A T CAAAC T AGT TGT C T AAA T AAAAA T AAAGACAA TGGAAGT T AA - - - T AGT AA T T CCAAC - - - - A TGAA T T A - T T A TGT T C T T T T AA T AA T AAA
CAGA - - TGT T T TGTGAAA T CACCAC T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - T T - - - - A T A TGT CGGT T C TGGT A T T T TGGT T CAAGT
CGGAA - T C T T T A T T A T T A T T AACAGT A T AA T AACGCAAAAAAGGGTGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T CAAGA T T T AAAGAAGC TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T ACAGCC T C T T T - - - - A T AAGCGA - - - - - - - - - - - - - - C T T T T AAA
T AAA T T C TGA TGA T CAAA T CAACA T CACA T T T A T TGGT CAGC TGC T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAAAA T T T CAAAAGGC T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T - - - - T T AGGT - - - - - T T CA TGTGGCCA T T TGAAG
CAGAA - TGT T TGGCCAAA T T A T T CA T A TGGT CAAAGGC T AACC TGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - T A T AA T A T CAAACAAGT TGTGT A T A T AA T AA T AAGGACAA TGGT AGT T AA - - - T AACAC T T T T A T T - - - - A T A T ACAA - - - - - - - - C T AACAGT T A T AAA
CAGAA - TGCC TGGT T AAA T - - - - - GT TGA T T T AACCAGGCA TGGT C TGCA TGGT CACAGGGAACC T CA T TGGACAAACAAAGT T T AACGAA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CAGGGGGTGA T T A - - T A T A T A TGA T T CC T A T AAACA T AGGT C T AAA
AAGT ACGA T C TGGT CAAGT CAACACCACA T T T AACAGT CAGAGGC T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC TGT T T T T - - - - - - - - - - T A T AA T A T CAAA T AAGTGGTGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCA T T T T A T T - - - - T T T AA T T AAACCGT A T C T ACCA T C T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - AGA T T AACAC T ACA T T CAGTGGT CAAAAAC T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AAACAGG - A T T T T T T - - - - - - - - - - T A T AA T CACAAA T T AGT TGT T T AAA T AAGAA T AAAGA T AA T AAA - - - - - - - - - CAACAGT T T T A T T AA T T T AAAA T T A T T A T T AA T T T A T AAAC TGAAAA
C T A T A TGGT T T AGT T TGGT T TGT AGCAGA T T T A T TGGT AAAAGT C TGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGAACAAAA T T T AAAGTGAC TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAAA T T CCAGT TGA T - T T AAA T AA - - - - - - - - - - - GAA T C T ACAGA
- - - - - - T T T T T TGCCAACCCC T CACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGGT AAAAAAAAA T T T AAAAAAAA TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - TGAGAGT T T T T T T AA TGA TGGA TGA TGA T TGACCGAA TGA T C TGAAA
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TE: rnd_5_family_48.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_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 307bp; fragments: 128; full length: 4 (>=276.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 307 bp
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TE: rnd_5_family_48.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_bc.fa_se.fa
 size: 627bp; fragments: 75; full length: 0 (>=564.3bp)
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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_48

 size: 527bp; fragments: 36; full length: 1 (>=474.3bp)
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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 527 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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