
Start crop Point End crop Point

MSA length = 781
- - - CGGAAAA TGT T - - - - - - - - T TGC T A T T ACAA T A - - - - - - - - T T AGGA T T AGT A TGGT CAA T C TGACA T CAAAAAAGGT C T AGAC TGCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAA - - - - AA T AAA T T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T T T TGAAAA T T T TGCAA T A T C T C TGT T A T TGTGAGTGGTGT T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA - - - - AA T T AAAC T AC T C T AC TGGACAAGT CAC T AAAA T CC T A T T
- - - T CGGGAA T ACCAGGGGA TGT T T T T T TGCAAGT T - - - - - - - - T C TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCA TGT AAAAA - - - - -
AGT T T T AAAC T A T T A T T T T A T A T C T AA T T TGAAGT AGAAAC T T TGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T T C T CA T AAGT A T C T T C T T C TGTG - - AAGCACAAA T AAGT - - - -
GT - T T T CAAA T AACGT AAC - - - C T CCGC T T AAAA TGAGGGA - - - C T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T T AC T C - CCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T AAA T T T T C T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGAA T AC T AA T T AAC T T T T T T T ACGA TGAGAA T CCCAAAAAAA T T A T T
AA - - - T CGAA T A T T T AAAGA - AA T T C T T CCA T AAC TGACGT - - - C T CGCC T T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGGT C T AGAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T CAA T T C T C T ACAA T T T CA T T T T T AGT AGCAAAGC TGT AAAACC T ACCGGGAG - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T T CC - - - - - GCACACGAAAAAA - - - - -
AA - - - T CGAA T A T T T AAAGA - AA T T C T T CCA T AAC TGACGT - - - C T CGCC T T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGGT C T AGAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T CAA T T C T C T ACAA T T T CA T T T T T AGT AGCAAAGC TGT AAAACC T ACCGGGAG - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T T CC - - - - - GCACACGAAAAAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T AGAAAGTGT ACA T T TGGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AAA T AC T - - - GAC T T T A T T A T ACAGTGCAAAGT ACGAAAAAC - T A T T
GT - T T CGACAAA T T T A T TG - - - T C T T T C T CAGGAC T AAA - - - - - - - C T T A T T AC T AC TGT CAA T C T AGCC T CAAAAAAGGT C T AGAC T - CCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T ACAAA T T AGA T T T T T A T AGAA - - - - AAGCA TGAAAAAA T T A T T
AA T T A T A T AA T T T T - - - - - - - A T T T A T T T AGAAAGTGT ACA T T TGGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AAA T AC T - - - GAC T T T A T T A T ACAGTGCAAAGT ACGAAAAAC - T A T T
- - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - A TGGC T T T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGGT CAGGGC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T CA T T T C T C T ACAA T T T CA T T T T T AGT AGCAAAGC TGT AAAACC T ACCGCGAC - - - - - - - - - - AAACGT T T T AC T CC - - - - - GCACACGAAAAAA - - - - -
AGT T T T CGGA TGT T - - - - - - - - T T TGT T T AGT AC T TG - - - - - - - C T T ACA T T AGT ACAGT CAGT C TGGCA T CAAAAAA TGT C T AGAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T CAA T T C T T T ACAA T T T AA T T T T T AGT AGCAAAGC TGT AAAACC T ACCGGGACG - - - - - - - - - AAAAAC T T T AC T CC - - - - - GCACACGAAAA T A - - - - -
CAACGT CGAA T ACGAA T AAA - GGT T C T C TGCAAAAAAGAA T - - - - - - - - - T T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAGAAGAGGT C T AGAC T CCCA TGAAA T T A - - - - - - - - - - T CAA T T C T C T CCAA T T T CA T T T T T AGT AGCAAAGC TGT AAAACCCACAGGGAC - - - - - - - - - - AAAGT T T T T A T T CC - - - - - GCACA TGAAAAAA - - - - -
AA - ACGT AGA T A T T TGA T T A T A T T CGA T T CCAAAGAAAGC T T - - TGAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T CCCAACAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACA T A T T AAGGAAAGT TGT ACA T CGT - CAGC T T ACCA T C T AA - - - - -
- - - - - - - - - ACA T T - - - - - - - - A T - A T T T TGT AGGT - - - - - - - - - - - - - - - T AGT ACAGT CAA T C TGGCA T CAAAAAAGGT T T AGAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - T CAGT T C T CGACAA T T T CA T T T T T AGT AGCAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T TGGT AGACA T AAGT T AACAC T CAAC T T AGTGT T AAAACA T T AA T C T T T T AGT A T AGT CAA T C TGGT AACAAGAAAGGT CAAGAC T CCCA T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC T T AAAAAAGT - - - -
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TE: rnd_4_family_3951.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 781bp; fragments: 617; full length: 0 (>=702.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 781 bp
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TE: rnd_4_family_3951.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: 1091bp; fragments: 528; full length: 0 (>=981.9bp)
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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_3951

 size: 1022bp; fragments: 668; full length: 3 (>=919.8bp)
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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 1022 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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