
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3349
T TGT A T A T T - ACAAGAAAAAACAAC TGAAA T T A T T T CCAGAA T AAAGAAA T T C T A TGAGA T T T AGT AA T T ACAAA T T AACAGAA T AA T AA T T T A T C TGAC - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAAC T T A T AGCCC T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T C T AAA T AAC T AC TGGA - - - - - - GTGAAAGGG
A TGT A T A T A - GT AGT AAAAAC TGGTGT AAA T T AGGT CCGT AA T AAAAGT A T TGT ACAAGA T A T AA TGA T ACCAAA T T AA T AGAA T AC T AA T T T A T C T TGC - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T A - - - - T T A T T T - - T T CAACA T AAAA T AAACC T AA T ACA T T T T T A T AAAAAAA T TG
C T CCA TGC T - T T AGCAGGAAC TGC T T AGCC T TGT T T C T TGA T CAGGTGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T T AA - - - - - - - - GT AGAAC T T T AA T T TGA T T T T A T T CACG - - - - - - ACGGGA T TG
A T A T ACA T T AGT AAAAAAGGCC T C T TG - - - - - - - - - - - AAAA TGT AGAAGT T CGA TGAGAC T T TGT AAA T A T AA T T T AACAGAGTGACAA T T T A T T TGAC - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T T AG - - - - - - - - CCGAAAAAGT AGCAAAAAAGCC T T CGGC T T A - - - - - - - - - - - -
T TGT A T A T T - ACAAGAAAAAACAAC TGAAA T T A T T T CCAGAA T AAAGAAA T T C T A TGAGA T T T AGT AA T T ACAAA T T AACAGAA T AA T AA T T T A T C TGAC - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T A - - - - T CA - - - - A T T T A T T A T T AAGAAAA T T AGA T T A T A T - - T A T AAAAAA T T T T
T TGT A T A T T - ACAAGAAAAAACAAC TGAAA T T A T T T CCAGAA T AAAGAAA T T C T A TGAGA T T T AGT AA T T ACAAA T T AACAGAA T AA T AA T T T A T C TGAC - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T AGA - T AA - - - - A T TGGGCA T T ACA T AAAAAGAC T CCGGA - - - - - - AAAAACACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAGT T TGAA - - - T T T T A T C TGT TGT CAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAA T T T
AGC T A T T T A - T AAAGCAAAA T T AA T TG - - - T T A T T T - - AGA T T AAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA - T T A T A T T T AAGCAAAC - CC - - - - - A T TGAA TGA T AGGAAAAAC T T C TGCAGT - - T ACAGAACAA T CA
T T CCA T T T T - T T CAAAA T AAC T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAGT T ACC T T T AC T T AA T AAACC T T T AAAAAA T T T A T A T ACGAC T T T A T T CAAAA T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T AAG - - - - T T T A T C T T ACCGT T T T TGAAA T A T T T T T TGAA T T T C T A TGCAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T TGAA - - - T TGAA T TGAA T A - - - - - - - - - - AA T A T AA T AA T AAA T AAA TGT T A T T T A T T - - - - - - AAGAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T A TGT T T T A - - T AA T T T C T T AC T CGTGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAACAACGGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGA T T C T T AAC T TGAA TGT TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T C T T A T C T T T T A T A T T CAA T T T A T AGC T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T - - - - A T T TGAGT T TGA - T T A T T T T T A - - - - - - - - AGT C T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TG
T A T T A T A T T - ACAAAAAAAAA TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T AAA T T A T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T T AAGT A - - - - T T A T T - - GT T CACCCCCAGAAACACGCC T A TGAGGT T - - - - GCGAAA T T T
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TE: rnd_5_family_9647.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3349bp; fragments: 153; full length: 0 (>=3014.1bp)
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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 3349 bp
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TE: rnd_5_family_9647.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: 3672bp; fragments: 146; full length: 0 (>=3304.8bp)
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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_9647

 size: 1480bp; fragments: 211; full length: 36 (>=1332bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1480 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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