
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2344
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - T T C T A TGGT T T T AAGGT T T AA T CA T A - - - - - AA T CA T A T A
CAAAAGGAAGCAACAA T AGCA T TGA TGGCGA TGT - - - - A T AACAA T T A TGCCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T CACA T AA T T A TGC T AAACGACAA T AAAGAAGACCAGA
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T A T A T T T T A T A T CA TGT T CAGA T AA T AAAAA T TGCA
TGAA T A T AA T AA T T A T T T C T A TGGAACAA TGGC T - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT - T AAA T T AA T T T AAA T T T T T T - - - T T C T T T T T T TGT T T T A T T A T AA T T T T T C T TGA T AAA T AA T AGA
CAAGCAAGAGTGT AAAA T C T A T TGAGACGCAC TG - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGAAAA T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT - T AAA T C T ACGT AAA T A T A T T T T A T T T T T A T T CAAGT CAGACACAAA T T AAGA - - T T T AA T A T T T T A
T - - A T A TGGT AGT T A T ACC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - CCCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - - - T T T T T T T AA T T T T CAGT T T T C T A T T AAAA - - T AAAA T A T C T TG
T AAAAA T T TGAA T AAAA T A T A T T TGGCGACA T AAC TGC T T AAAAAA T A T ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT - AAAA T T TGT T T T AA - - T A T T - - - T AC T T T CAAAC T T T T A T CACAC T T T - - - - - - - - - AA T A T TGCA
GGAGT AGAAGT T T CA T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAACGGT C T AAGACAC T CGAAGA T AGAGAAAAA T AAA
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CGGCA T C T T CC - - AC T T A TG - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGCCCCGC T T T T AAGAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGCGACGC T T CCAA T T C T A TGT AACA T T C T T C - - - - - - - - - GAAAA T ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T T T CCA
T AAA T AAA TGGACAAAC T T T AC TGT ACAAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGG - T AAAA T T A T T T AAA T T T A T T - - AAA T T A T T ACAAGA TGA T T A T ACGT AA T A T - - AAGGA TGC T T CA
CA TGAAC T T AAGT CACAGC T C T CGGGGAA T T ACCC T A T C T AAAAAA T A T ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T A T T A T T CA T AAGTGCAGT T CAAAAC - CAGAA TGGTGAA
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - - - - - - - - - - - - AGGT T CC T T T CA T A T T T C T T AGGGT T AA TGT T AAGGGT AAGT AGC T AA T AC T CGA
A - - GC T AGAGAAC TGCAGGCA T TGAA TGTGTGC T C T AC T AAAAAGGT AC T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T AC T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC TGC TGAA
TGAAAC T T AA T A TGCGT T T T A T T A T CAAAC T T T A T T AC T - - - - - - - - - - ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT A T T C T T T T A T T T AAA T T T T T T - - - T A T TGC T AAGGGGCCGT CC TGTGCCG - - - - - - GAAACAC TGCG
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - CACA - - ACAC T T T CGC T A T T T T TGCA T C TGCCGA T A - - GGCCA TGT CGTG
C - - - - - GCAGTGT T A - - - T T ACCAAA TGGC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - GT T ACCA T AAGT TGTGACAAA TGT T T A T TGGG - - T AAA - - - A T - - - - - - - T A T A T CA - A T A T C TGCGAAACCGT T AAAAA T T T TGA - - - - - AA T AC T T T A
T ACGT AGTGGGGGAA T TGAGA T AAAA T A T C T T C T CGAC T T AAAAAA TGCACCCAA T AAACA T T T T TGT T T T T A T AA T AGT T AC TGCAAC T A T T A T A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_2475.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: 2344bp; fragments: 455; full length: 18 (>=2109.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2344 bp
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TE: rnd_4_family_2475.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: 2654bp; fragments: 455; full length: 0 (>=2388.6bp)
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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_4_family_2475
 size: 1575bp; fragments: 356; full length: 34 (>=1417.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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