
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12195
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - T T AC T T AACAGT CAGGAAAAA T ACA T AGAAA T T T C T A T TGC T C T T T AGT T A T A T CAA T AAA T TGGAAAAA T T AAAA T TGT T AAAGT T T T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - T T AC T T AACAGT CAGGAAAAA T ACA T AGAAA T T T C T A T TGC T C T T T AGT T A T A T CAA T AAA T TGGAAAAA T T AAAA T TGT T AAAGT T T T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T A T A T CGTGCAC T
T AA - T T AC T T AACAGT CAGGAAAAA T ACA T AGAAA T T T C T A T TGC T C T T T AGT T A T A T CAA T AAA T TGGAAAAA T T AAAA T TGT T AAAGT T T T AAAA T AA - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAC T TGC T CAGT T C TGA TGT T AA T T AC T TGGT AGAC T C TGC TGC T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - T T AC T T AACAGT CAGGAAAAA T ACA T AGAAA T T T C T A T TGC T C T T T AGT T A T A T CAA T AAA T TGGAAAAA T T AAAA T TGT T AAAGT T T T AAAA T AA - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA TGT T TGT T T A T A T AA T ACAA T
C T C T C T A T T T A - CAGCAAA T A T C TGCAAAA T TGAAA TGC T A T AAA T ACAAAA T T A TGT T AA T T CA T TGAAAAACA T AAAA TGA TGAAAA T C T T AA T T T AG - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA TGT T TGT T T A T A T AA T ACAA T
CAAC T T AC T T A - C T T CCAAGGCGTGT A T AGA TGAGGGAC T A T T A T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA TGT T TGT T T A T A T AA T ACAA T
CAAC T T AC T T A - C T T CCAAGGCGTGT A T AGA TGAGGGAC T A T T A T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAGC T AGACA TGAA TGT T T T T C TGT C T AA T A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT CAAAAGC T T CAGT TGT AGGCACAGCAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGC T AA T T T AA T AGT TGGT C TGCACAAA T A T CGT AA T C T T AAA T CA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACAGT CAAAACA T AA TGT CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_752.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: 12195bp; fragments: 1172; full length: 0 (>=10975.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 12195 bp
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TE: rnd_5_family_752.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: 12432bp; fragments: 1163; full length: 0 (>=11188.8bp)
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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_752

 size: 2740bp; fragments: 261; full length: 5 (>=2466bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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