
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13978
AAACGCACCGC TGT A T AACAA - - - - - AAA T C T T T AACGT T - - - T CAGGGAAGT AGT CA TGGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T C T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT AGGCA T T ACGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAC T CGC T AC T A - - - - - A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AA T AAAAACA T T A T T ACC T - - - - - AAAC T AA T C T T AA T T A T - T AA T T TGAGT AGGCA TGGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T TGAAA T T T T T - - - - - - AAAAGT CAAA T T T T T T TGCAA T A T AAGCAAAGT AGGCA T TGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T AGACA T C T T C T TGCAGAAA - - T AAAACC T TGT T ACA T T - - - - GC T T AGT AGGCA T TGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T A T T T T T T C T AA - - - - - - - GCAGT AGT CA TGGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGGAAGAAC T T T C T T CACG - - - - - T ACGCCAC TGT TGCCA - - AGAGA T T AGT AGT CA T TGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCAA TGT A T T T T T AAGT TG - - - - - AAAA TGAA TGC T T T A - - - - - - - - - - AGT AGT CA TGGGGACACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AGGAAAACA T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAA T AGT AGGCA TGGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAGAAACC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T TGAGT AGGCA TGGGGT CAC T TGAGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA T C T T T T T T T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACACGAGT AGGCA TGGGGT CAC T TGAGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA T C T T T T T - - - - - - - - - - - -
AAGT AGT T ACA T T TGT AA - - - - - - - - - - A TGT T T C T AGT T T T - GA T CAGCAGT AGGCA TGGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT - A T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA T C T T T T T T T T TGT A T A T AA
T AA T AGAA T CA T T T TGAA T AACA - - - T TGT T T T T AAAA T T A T T T AACAAAAGT AGT CA TGGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A - T T T AAA T C T T T T T T T T TGT A T A T AA
T AA T A T T A T T AGT TGGAA T T AAAACC T AA T TGC T A T T T T T A T AAGA T T AGAGT AGGCA TGGGGT CAC T TGAGACCAAGGT CAACCCA T A T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGTGA T A T AA T A T A T T T T A T T A - T T T AAA T C T T T T T T T T TGT A T A T AA
TGGGAAA T AGT CGT T T AACA - - - - - AAA T T C T A T T T T T T CAA - GGAGAAGAGT AGGCA TGGGGT CAC T TGAGCCCAAGGT CAACC T CCA T T T T C T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - TGT AAGT AGGCA T T ACGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA T C T T T T T T T T TGT A T A T AA
A T T TGGGCA T A T T T T AAC TGGAGGT T AAAGC T A T A T C T - - - - - - - A TGA T AGT AGGCA T T ACGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T T T T CGAACG - - - A T AACA T CC T TGAGGCAA T AACGC T CAAGT AGT CA TGGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T T CCC T A - - - - - - - - - - GGAGT AA T A T AA T A T A T T T T A T T A T T T T AAA T C T T T T T T T T TGT A T A T AA
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TE: rnd_5_family_7375.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 13978bp; fragments: 9161; full length: 0 (>=12580.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13978 bp
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TE: rnd_5_family_7375.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 14248bp; fragments: 8736; full length: 0 (>=12823.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7375

 size: 5888bp; fragments: 10720; full length: 15 (>=5299.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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