
Start crop Point End crop Point

MSA length = 381
ACAAAAAC T A - - - - - - - - - - - T ACC T AGT A T ACA T A TGC T A T T A T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCACAAGACAAAACA T T - T CAA T C T AAAA T A T A TGT CAACAA T T AACAAACCAAGT ACAGGACAAAA
TGAGAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T A T T A T T A T T A T T A T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCACAAGACAAAACA T T - T CAA T C T AAAA T A T A TGT CAACAA T T AACAAACCAAGT ACAGGACAAAA
TGAGAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T A T T A T T A T T A T T A T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACAAACA T T T T CCAAC T TGCACAAGA - - - - - - - - - - T CAA T C T AAAA T A T A T C T CAACAAAGT AAGAAA T T TG - - - - - - - - - - - -
GT AGAAAA TG - - - - - AGGAAA T A T A T T T T T T AAC T CAA T AGT T T T A TGTG - - - - - A T AA TGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGCCAGA T T CGACGCCGC T A T T T CAAGCA T A T T A TG - - - - - - - GT A
GCAGAAGT T C - - - - - - - - - - - GA T ACAC T C T T T T T A TGACACCC TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AACCC T A - - - T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCACAAGAAAAAACA T T - T CAA T C T AAAA T A T A TGT CAACAA T T AACAAACCAAGT ACAGGACAAAA
AGAAGA T C T A - - - - T A T AGA T CA T T T AGC T T T ACAACAAAAC TGT CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T AAAA T AA T A T A T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T ACAGAGAA TGCGGAGAGGAAGAAGAAACCA T A - - - - - - - - - GAG
T T AAAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T C T CA T C T A T AAAA T A TGCCAAAA T A T AGT AGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGT CGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACCC TGTGT T A T A TGT T AACGAAGAAAAAA T T T A T T A - - - - - - - - - A
T T AAAAA T TGCAA T T AACAAAAAG - - - T T T T CAGA T AAAAGT TGT AGA T AAA T A T A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AACGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T T C T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCACAAGACAAAACA T T - T CAA T C T AAAA T A T A TGT CAACAA T T AACAAACCAAGT ACAGGACAAAA
T CAGAAGA T AAAGT T T T TGAAGGC T TGTGT T A TGT T T A T T AC T A T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGAAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AA T AGGA T T A T A T T ACAGT T T A T A T A - - - - - - - - - - - - T T T T A T T CAC T AAGTGAGTGACC T T TGA TGAAA TGTGC TGT AGAAAAAAA
GCAAGAAAGAAAA T T AC TGT T AGGCGA T ACAAAGTGT A TGA - T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AA T AGGA T T A T A T T ACAGT T T A T A T AA - - - - - - - - - - - T T T T A T T CAC T AAGTGAGT CACC T T CG - TGAAA TGTGC TG - AGGAAAAAA
T AAAAAACGG - - - - - AAGAGAAGA T AA T A T CAAA T A T A T AAAGA T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T T CAAC T TGCACA T A - - - - - - - - - - - AAAA T AGAAAAAA T AAAAAAA T AAA T A T A T AAAGT T T T A T TGA T C T TGA
A T AAGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - ACCCC - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCGCAAGACAAAACA T T - T CAA T C T AA T A T A T A TGT CAACAA T T AA - AAAC T AAGT ACA TGA - - - - -
TGAAGGAAGA - - - - - - CCGAAA T A TGCAA T AA T AAA T AACAA T A T ACA T T AA T A T A T AGTGGT - A T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAGCC T T A - - - - - - C T ACGAACCCAGC T C T CC T C T AACCC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAAGT - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAAC T TGCACAAGACAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAAGA T A - - - - - - C TGCGT AAA T AAGTGAA T T C T TGT A T T AAA T A T AAC T A T A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAACGGTGA T AA T AAAGA T ACA T TG - - - - - - - - - - - -
AAAGAAACAAAAA T CA T AAACAAA T T ACA T CGT CAGT C T T A T TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T A T AAA T A T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAA T AAAA - A T A T T T CA T T A T T T A T T TGT A T A T A - - - - - - - - - - - -
T T AAAA T C TGA T A T - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T TGGT AAGTGA T A TGTG - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T CA T AA T A T AAAAAA T T AA T A T ACACAAC T AG - - - - - - - - - - - -
T T AAAAA TGAAAGC - - T C TGT CAA T T A T ACGAGAGAAAACAAAA T A TGT A - - - - - A T AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAACAA T - - - - - - - - - - T AA T CC T A T T A T AACACGAACA T T T T ACAACGT CAA - - - - - - - - - - - - - - T ACACCC TGTGGAGAACGT T AACAAAGAAAGAAA T T TG - - - - - - - - - AAA
T AGAAAAA T AAAAC - - GT AAAAGGCCA T T T T CAGGCCGC T ACAA T AGA T AAA T A TGT AGTGGT AA T C T CGACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGT T AGT ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_998.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: 381bp; fragments: 119; full length: 5 (>=342.9bp)
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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 381 bp
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TE: rnd_5_family_998.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: 698bp; fragments: 109; full length: 0 (>=628.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_998
 size: 1044bp; fragments: 130; full length: 1 (>=939.6bp)
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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 1044 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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