
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5841
AGAAGAAC TGA T T T T - GAGAA T AAACAA - T - - - - - - ACA T - T T C T CAAAAGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - AA T AAAAA T AA T T T T T T T T AAAAA T A T AAA T T T CA T AA T AAA T AA T A T T A T C T T AAACCA T A T C T A T A TGT T T T A T T AAAA T T AAAACAACA T A T A T T AA
T T A T ACAGAAAA T T T TGT T AAC T AACGGGT CGTGCAAGGT CCGA T AA T T TGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - AA T AAAAA T AA T T T T T C T T AAAAA TGTGAAA T A T A T AA T AAAAAA T A T T A T - - TGGAAGA T A T T T A - - - - T T C T AC T - - GGA T TGAA T AGCGT AAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGC - - - - - - GGA T CAA T TGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T ACAA TGAC T T C T TGGA T T T AACGAGT - ACGT - ACG - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AAAGT A T T T T AAGT T AA T ACGGGAGT - - - - - AGCGT T CGA T AA T T TGGGA TGGT A T CA T T T A T T T T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CCA T AA T ACCCA - - - - T C T T A T T - - - - - T TGAGCGA TGC T AA T T AA
- AA T CAAAAAA T T T C T CGAAA T T - - CGAGT - A T ACGACGT CGTGC T AGAGGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - AA T AAGAA T AA T T T T T T T T AGAAAAA T AGA T T T T AAAA T AAAAAA T A T T A T T C TGTGAAA TGT CCA TGCA T T CCA T CGGAAC T AAAA T AGT AAA T A T T AA
TGGTGACAAGA T T T C - - - AAA T T - ACGTGT T A TGCAACA T - GT AAAAACCGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - GA T AAAAGTGA T T T T T T T T AAAAA T A T AAA T T T T A T AA T AAAAAA T A T T A - - T T AAAAAA T AAGCA TGCGT T T T A T T AA - - - T AAAACAG - - - - - - T T AA
CCAA T T T C T CAGC T T T ACAAA T AAAC T A T T CACGT - - - - - T CGT AAA T ACGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGTGCAC T AAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - T AAA T TGA T CGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AAA T T AAA T T T TGA T AA T A - CCGA T T CA TGCAACGAGAAAAA T T TGGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - AACAAAAAGAA TGT T T T T T AAAAA T A T AA T TGT T T T AAAAACAAA T T T CA T T T T AAACAA T T TGGAGGCGT T T T A T T AAA TGTGGGGT A T TGT AAA - - AA
AGAAGAAC TGA T T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA TGA TGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAACGA T T AA T T T T T ACCCA T C - - - - - - - - - - - - AACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGTGGAGAAA T T A - - - - T T T T A T T AAA T T T AAAAAAA TGTGT A - - - -
CGCCA TGT CGGTGT CA T T CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGGTGT CGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCGGAGCCGAA TGT AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGAAAC T CGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGCA T T CGGT T T T AA T CGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA T AGCGGGGGA TGGT A T CA T T T A T T C T CAAAA T CAGT T C T T C T CAAAGCCGAACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_8772.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 5841bp; fragments: 44176; full length: 2 (>=5256.9bp)
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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 5841 bp
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TE: rnd_5_family_8772.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 6364bp; fragments: 43698; full length: 0 (>=5727.6bp)
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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_8772

 size: 482bp; fragments: 729; full length: 9 (>=433.8bp)
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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 482 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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