
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5179
AA T T A T AA T T AAAAAGA - - - - - T A T T T AAAAACACAC T T TGTGT T T CAC T CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AAAACA T
AGC T C T T T T CAAAAAAA T ACA T TGA T AAAAAAA T A T T A T T - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T AA T T AAAAAAA T A T A T - - - - - - AAAAACAC T - - - - - - - - - - - - - CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AA - - - - -
GC T T T T T AA T AGGT TGA - - - - - T T T TGAGAAAA T T T T AC TGT A T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T
AAC T T C T AA T AAAAAAA T T CCC T AC T T AGTGGACCACAC TGT A T T T AAC T CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AAAACA T
GA T T A T T AAGAAAGAAAAGC T C T T T T AAACGAACCC T AA T T TGT T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AAAACA T
AGC T C T T T T CAAAAAAA T ACA T TGA T AAAAAAA T A T T A T T - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T T T T AA T AGGT TGA - - - - - T T T TGAGAAAA T T T T AC TGT A T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T T C T AA T AAAAAAA T T CCC T AC T T AGTGGACCACAC TGT A T T T AAC T CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T A T T AAGAAAGAAAAGC T C T T T T AAACGAACCC T AA T T TGT T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T AA T T AAAAAAA T A T A T - - - - - - AAAAACAC T - - - - - - - - - - - - - CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AA - - - - -
AA T T A T AA T T AAAAAGA - - - - - T A T T T AAAAACACAC T T TGTGT T T CAC T CACAC T T AAAA T AA T A T ACA TGT T CGA T TGCCCCCAAC TGAGAA T TGAAA - - - - - - - - - - A T ACGGT T AAAAGT A T TGTGT C T T T AAAAGT T A T AAAA T A T T T A T T T T AAAACA T
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TE: rnd_4_family_1373.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5179bp; fragments: 4213; full length: 0 (>=4661.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5179 bp
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TE: rnd_4_family_1373.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: 5364bp; fragments: 3221; full length: 0 (>=4827.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1373
 size: 736bp; fragments: 351; full length: 6 (>=662.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 736 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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