
Start crop Point End crop Point

MSA length = 905
ACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T T A T A T T T - - GAAA T AA T T T T T T T AA T T T CA T T CGAC T TGT A T T T AGA T C T T T T T AA T T TGT A T T T T A T AAA T - - T ACAA - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AGT T T T T A TGAGGT A T C T TGT A T A T C T C TGCC T ACAG - - - - - T A T C TGT AGT AAA T AAGCA T A T AGT T TGAC T T TGT TGT
ACAA T AAA T T T A T T T T A T T A T T A T T A T T AAAAAACGAGT T AAGT CA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGCAAGT CA T CAC T T A T AGT T A - - - - - - - - GT CAA T T A T T TGA T T A T CCGGT
A T ACAGGAC T CA T T T T AACA T T AGACC T - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGC T TGT A T T T T AGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGAA T ACAGT T CC T T A T T T C T CGT AAA T AAGCAAA - - - - - - AGCAA T A T CGC
- - AAAGAAGT T A T T TGGGGGT T ACAGT CGAAAAAAAAGTGC TGCCA T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGTGT T T CAGA T T C T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGGT CACGA - - - - - AGCC T A TGGT AAA T CGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T AACAGT CAGACAGAGCA T T AGGGACACAAAGCGT CAG - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAAA T A T T T T T T A TGAAGT A T C T TGT A T A T C T C TGAACA T AAG - - - - GC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT CA T CAC T T A T AGT T A - - - - - - - - GT AAA T T A T T TGA T T A T T CGGT
- - AAAA T T ACCAAC T T CGCCA T ACACAAGAGGAAC T C T T A T T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAC T T - T A T T T CAAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGGA TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAAA T T ACCAAC T T CGCCA T ACACAAGAGGAAC T C T T A T T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - TGT AAC T TGT A T T T CAAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGGA TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAA T T A T A T T T T T T CGT TGAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAAA T ACA T T T T A TGAGA T A T T T TGT ACA T C T C TGT T CACAA T - - T TGA T T T CCGA T - - - - - AGT CGT C TGCCGAA T T CCAGCCC
AAAAAA T ACGT A T T T T CA T T T T A T A T T T - - GAAA T AC T T T T T T T AA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T TGC T TGAAA T T A TGGGTGGT
ACAAAA T T CGT A T T T T CA T T T T A T A T T T - - GAAA T CC T T T T T T AA T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A - - - - GT A T T T T A T AAA T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAA T ACGT A T T T T CA T C T T A T A T T T - - GAAA T AC T T T T T T T AA T T T AA T T TGAC T TGT A T T T AGA T A T T T T T AA T T TGT A T T T T A T AAA T A T - - T AA - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGACGT T AGT CAC T T T T TGGT AC T AC T T CAC T C TGCCGT CAA T T T TGGCGAA
ACGAAA T ACGT A T T T T CA T C T T A T A T T T - - GAAA T AA T T T T T T T AA T T T CA T T TGAC T TGT A T T T AGA T A T T T T T AA T T TGT A T T T T A T AAA T A T T A T AA - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGG - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - AA T A T T T T CA T AAA T T T TGT T T A T
ACAAAA T ACGT A T T T T CA T C T T A T A T T T - - GAAA T A - T T T T T T T AAGT T CA T T T T AC T TGT A T T T AGA T A T T T T T AA T T TGT A T T T T A T AAA T A T AA T AA - - - - - - - - - - T TGT AGC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGGGT A T T A T CAC T T A T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T AA T T T AAAA
AAAAAGA T CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGAC T ACGAAC - - - T A T TGT T TG - - - A T AAC T C TGT T A T CAAAGCA T T T T C T
AAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGAA TGT T T TGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGGA - - - - - - - - T A T A T T A T TG - - - - - - AACAAAACCAACAAA T T A T TGAGT
ACAAAA T ACGT A T T T T CA T C T T A T A T T T - - GAAA T AC T T T T T T T AA T T T AA T T TGAC T TGT A T T T AGA T A T T T T T AA T T TGT A T T T T A T AAA T A T T A T AA - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T T AGGAAA T T T C T A T AACA T A T T T T A T A TG - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - GAC TGGT T TGA T AACA TGA T C T AA
T CGAAAC TGGT A T T T CGACGT AGC TGCA - - - - - - - - - T A T T C T TGACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACA T T T A T T T CAGA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C T C TGT T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGGAGGAGGC T C T C T CA T A T C T T A T C T - - GACAAAA TGCGT T AGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAC T TGT A T T T CAGA T AC T T T T T T TGAGGT A T C T TGT A T A T C T C TGG - - - - - - - - - - - - - T TGC T A - - - - - - AA T T C T T TGACCAAAGT CGT AAAA
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TE: rnd_5_family_564.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 905bp; fragments: 443; full length: 0 (>=814.5bp)
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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 905 bp
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TE: rnd_5_family_564.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: 1413bp; fragments: 403; full length: 0 (>=1271.7bp)
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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_564
 size: 1207bp; fragments: 615; full length: 2 (>=1086.3bp)
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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

Before TEtrimmer 1207 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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