
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7245
T T AAGA TGTGA T TGC T A T C T T T A T A T TGT A T T AGT T T AACAAGT A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGCCC - CC TGC T T C T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T T AAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T AAA TGC - - - T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T CGT CC - TGT A T T T T AGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGGT AGGC T A T T AGGA T CGGCAAAAAAAAAGT T T T T T T - AA T T T CAC T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGGT AGGC T A T T AGGA T CGGCAAAAAAAAAGT T T T T T T - AA T T T CAC T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAAGT A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGC TGA TGGA TGAC TGTGGT CGAA T A T T CC T T CC - - C T TGC TGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGC TGA TGGA TGAC TGTGGT CGAA T A T T CC T T CC - - C T T AC TGT CAA
T T AAGA TGTGA T TGC T A T C T T T A T A T TGT A T T AGT T T AACAAGT A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAGA TGTGA T TGC T A T C T T T A T A T TGT A T T AGT T T AACAAGT A T T CA T - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGGT AGGC T A T T AGGA T CGACAAAAAAAAAGT T T T T T T - AA T T T CAC T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T T AA - T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T AAA TG - - - - T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T CGT CC - TGT A T T T T AGGA
T T AAGA TGTGA T TGC T A T C T T T A T A T TGT A T T AGT T T AACAAGT A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CACGGT C T T T T AC T ACAGGAAAA T A T T T T T TGT A T C TGAGT T T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGGT AGGC T A T T AGGA T CGGCAAAAAAAAAGT T T T T T T - AA T T T CAC T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGT T T A T A T A T T C T T AACGAC T AGACAAAA TGTGC TGCAAC TGGAGGGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T TGAA T T T T AA T AA T A T A T A T T T T T AGCCGACCA T ACCAA T AGTGT T T A T A T A T T C T T AACGAC T AGACAAAA TGTGC TGCAAC TGGAGGGCAA
T T AAGA TGT AA T TGC T A T T T T T A T A T TGT A T T AGT T T AACAAGT A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGA - - - - - - - - - - - - GT TGAA T AACAGGT T T T A T AGT T CC TGT T A T A
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TE: rnd_5_family_9737.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: 7245bp; fragments: 22218; full length: 0 (>=6520.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7245 bp
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TE: rnd_5_family_9737.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_rc.fa
 size: 7437bp; fragments: 22228; full length: 0 (>=6693.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_9737

 size: 2441bp; fragments: 151; full length: 1 (>=2196.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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