
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1470
T CC T C T CCAA TGGAA TGTGC T T T AAGA - T T TGAAGAA T T AA T AA T A T T T T - - - - - - - C T TGT T ACAGAC - T T A T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T - AAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT AGT AGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A TGA T T AAAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - A - TGACAC TGT T T T
T T AACA T T T AAACAGAAA T CA T T AAACA - - - - AAA TGT T AAC T AAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T AGT T A TGT ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C TGG - GT ACA T ACAAGAAAA T T - - - - - - - - A T CAAAGA TGGGGC TGC
AAGT TGC T T T T T T AC T AAGC T T T AAA TGT T T T AAAACAAAAAAAAAA T T C T AGT A - - T C T AGT A T AAA T TGT A T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T - AAAAAA T AGTGA TGCAAAAACGT T A T AAC T AAGCGGT TGT AGA T AAA T T T A T TGA T T AACAAAAACAAAAAC T AGA T A T T A T T T - AGA T TGAA T T T T
T CGT A T T ACA T T CAACA - - - - - - - - - - - T T T T AGCAGT T AAGCAA T A T TGGAAAAA T T T TGA T T T AAA T - A T T T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGT AA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT TGT AGA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGC T T T
T T ACGT C T T AGT CACAAAG - - T T AAAAA T T T T A T TGT AA T A T T TGA T C T A T AAAAAA T TGAA T T T AAA T AA TGT AA T AGT T A TGT ACAGT A T AAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGA TGT AAAAACC T T A T AAC T AAACGGT TGT AGA T AAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A
T A T AGT T T T ACGCACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGC T TGTGAAA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAAA - - C T C T AAAA - - - - T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGC T A T AA T T - - - A T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T C T AAC T AAACGGT TGT AGA T AAA T AAAAAG - - - AAAAACAAGAAAAA T T A T A T A - - A T T A - - T A T CA T T T T T T
- - - - - - - T TGTGT ACCGAG - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AAGT T CGCACGC - - - - - A T T T CAA T CCGA T CAACGT AA T AGA T A T T T ACAGT ACAAGGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACC T - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA T AC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T T AA T T AC T T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T C T T T AACCCAGT A TGT T
AAA T ACC T T A T CCACGA - - C T C T ACAAACGT T AA TGT T AAAACAACA T T A T AAAA T T T A TGA T A T AAA T CAAA T AA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGGTGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT T A T AGA T AAA T T AAA T AA T T AAGAACAAGT AGAA T T A T A T - - - - T T A - - AA T TGGGT C T A
T CGCAGTGT C T CCGGCAAGC T T TGAAAAC TGTGT CAGCGAGT AA TGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T A T AGT T A TGT ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T T A T T AAAAAACAAAA T AAA T C T TGT A T T T T T AAAAAAGAAA T T CC
T T AAAAAA T A T ACACC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T A T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT T A T AGA T AAA T T A T T A TGT T AAAAGT AAGAAAAA T - - T A T A T T A T T A - AGGT CGGA T T T C
ACA T T TGGT A T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - T T T AGT AC T TGTGT AGT AA T AGC T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T - AAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT TGT AGA T A T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T AGT AAAGAA T AAA T CC T
CCGTGA T A T ACA T AGCGA - - - - - - - - - - T C TGACCAA TGCACCAAGCC T A T AAAAA T CACAGT A T AAGT - GT AAAA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT TGT AGA T AAA T T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T TGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC T A - - - - - - - - - - - - T A T AAA T AACAGAA T AGT T A T T T ACAGT ACAAGTGTGT - - - - - - - - - - C T AAAAAAA T AGTGA TGT AAAAACGT T A T AAC T AAACGGT TGT AGA T AAA T T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AAAC T CA
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 size: 1470bp; fragments: 1993; full length: 0 (>=1323bp)
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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 1470 bp
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TE: rnd_4_family_1047.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: 1828bp; fragments: 1979; full length: 0 (>=1645.2bp)
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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_4_family_1047

 size: 293bp; fragments: 834; full length: 76 (>=263.7bp)
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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

Before TEtrimmer 293 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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