
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10578
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T CGAAGAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T C TGACC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T C T AA T A - - T C T A T T
GAAGGACAA TGG - - AAC T A - - - - - - - - TGCACAA T CAAAAA T - GT CA T C T T T CGACAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAGCAAAGT T A T A T T AA T T T A T ACGCA T T T T T CAGGA TGA T T CA T C T T T CGACAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AAAA T TGT A T CA - - - - - T AA T A T T A TGACAAGAA T A T T CA T C T T T CGACAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AGC T T TGT TGTG - - - - - - - - - TGA T AA T T A T T T - - - - - - - - ACG
T CGAGGC - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGACAAC T ACA - - - A T C T T T CGACAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AA T T T AA TGC T T - - - - - - - - - T AAACAGT T T T A T T AACGACGTG
T T A TGGCAAAA T T A T A T T C - - - - - - - - AA T T T TGACA T A T A T A T T CA T C T T T CGACAACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - C TGA T T T CACAAGT AGCCAC T A T ACAC T C T AA T CA T T T T T A T TGT CC T CACGCA T T AAA T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A TGGT T AAA T T A T A T T AGT T T A T AAGT T T TGGGCAGGT A T A T T TGACC T T CGACCACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - TGGACC T AACAAA T AGC T CA T A T AAC T ACCAAGAA T T T T AAA TGT T CAAA T T TGT T T ACC TGCGT A TGAA T TGT A T T T CA T AAA T AC T A T T AGCGA T ACA
T T A TGGT T AAA T T A T A T T AGT T T A T AAGT T T TGGGCAGGT A T A T T TGACC T T CGACCACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - TGGACC T AACAAA T AGC T CA T A T AAC T ACCAAGAA T T T T AAA TGT T CAAA T T TGT T T ACC TGCGT A TGAA T TGT A T T T CA T AAA T AC T A T T AGCGA T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T TGACAGA T - - - T T T CGGC T T CGACCACCACGTGAA T AC T AACC TGTGT T T AACC T C T CC TGGT AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T T AC T TGT AGA T AAGT T T T C T T T CGT AC T TGT - - - - - - - - - - - - -
T CAAAACAAAA T T - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T AGT - - - - - - - - - - - - GT T T A T AAGA T T T AAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACC T AACAAA T AGC T CA T A T AAC T ACCAAGAA T T T T AAA TGT T CAAA T T TGT T T ACC TGCGT A TGAA T TGT A T T T CA T AAA T AC T A T T AGCGA T ACA
C T A T AGT - - - - - - - - - - - - GT T T A T AAGA T T T AAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACC T AACAAA T AGC T CA T A T AAC T ACCAAGAA T T T T AAA TGT T CAAA T T TGT T T ACC TGCGT A TGAA T TGT A T T T CA T AAA T A T TGT T CGCGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AAA T T T - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_1324.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 10578bp; fragments: 105; full length: 0 (>=9520.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 10578 bp
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TE: rnd_4_family_1324.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 11963bp; fragments: 88; full length: 0 (>=10766.7bp)
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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_1324

 size: 3289bp; fragments: 59; full length: 8 (>=2960.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 3289 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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