
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13322
AAGT CGT T A T T T CAGT AGAGACGACAAAGA T AAACA T T AGCA T T T T A T A T - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CC T AAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AA - - - - T T AA T AAAC TGCAGCAC T A - - - - TGGT CAACA TGAA - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGACA T AGA T AAACA T T AACA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CGT T A T T T CAGT AGAGACGACA T AGA T AAACA T T AGCA T T T T A T A T - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CC T AAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AAAAAAA T AAAACACAGACAC TGT A T T AC TGGT CAACA TGAA TGC T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - A T AAAA T AAAAGT ACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CGT T A T T T CAGT AGAGACGACA T AGA T AAACA T T AGCA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC
- - - - - - - T A T T T CAGT AGAGAGGACA T AGA T AAACA T T AACA T T T T A T A T - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CC T AAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AAAAAAA T AAAACACAGACAC TGT A T T AC TGGT CAACA TGAA TGC T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CCCAAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AAAAAAA T AAAACACAGACGC TGT A T T AC TGGT CAACGTGAA TGC T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CCCAAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AAAAAAA T AAAACACAGACGC TGT A T T AC TGGT CAACGTGAA TGC T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CC T AAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AA - - - - T T AA T AAAC TGCAGCAC T A - - - - TGGT CAACA TGAA - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T T T CC T AAC T T CAAAACA T T T C TGT T T T T C T AAC T AA T AAC T AA - - - - T T AA T AAAC TGCAGCAC T A - - - - TGGT CAACA TGAA - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T ACGT TGCGGT TGTGCAGGCACCAGA T A T T ACGGC TGCCCA T - - -
AAGT CGT T A T T T CAGT AGAGACGACA T AGA T AAACA T TGGCA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T A T T T T AAAGAGT T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - - - -
AAGT CGT T A T T T CAGT AGAGACGACA T AGA T AAACA T T AGCA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC
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TE: rnd_5_family_5528.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 13322bp; fragments: 33578; full length: 2 (>=11989.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13322 bp
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TE: rnd_5_family_5528.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: 13429bp; fragments: 33561; full length: 2 (>=12086.1bp)
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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_5528
 size: 1486bp; fragments: 23070; full length: 4 (>=1337.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1486 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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