
Start crop Point End crop Point

MSA length = 716
CA T - - - - - - - - - AGGCAAAGAGCAA T A T AGAAGT TGAA - AGA T AC T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CACAC TGT T AAC T A T ACCGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - C - - - T AA T A T T -
T A T T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T A T ACCGTGA T T - - - - - - - - - - CCGTGA T T T T T TGA T A T CAGTGA T T AAA T CACAGT T TGA T A T A T CGC - - - - - - A T A T T T T T T T T T A T AAAGAACGGA T - - T AA T A T T C - - - - TGGT A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T TGA T A T CAGTGA T T AAA T CACAGT T TGA T A T A T CAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AAC T T T T
T - T T A T CCA T - - - - - - - - AGAGCAGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGA TGAGCGA T ACCGTGA T T T T T AAA T CACAC TGT T AA T T A T A T CGTGA T T - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T TGA T A T CAGTGA T T AAA T CACAGT T TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - T CGC T CA T CAC T AGAGC TGGGT AA T AA T C T T T T AA T TGA T A T T T
T A T T T T T AG - - - AA TGT CAAAA T AA T C T - - - AGT TGAA T - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGA T T T T T TGA T ACCAGTGT T T AAA T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T ACCGC T T AGAGTGGT T - - - - - CA - - - - A T CCGAAA T T T
A T T T C T ACA - - - - - - - - - TGAACAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGA T T T T T TGA TGT CGGGGA T T AAGT CACAGT T TGA T A T AACGC T A T A TGA T A TGAGT T T CAGT TGAAGT AAAA T - - - - - T A T C T - A T TGT A T AC T T
CACA T T T TG - - - - - - - - - T AAACGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGA TGAGCGA T ACCGTGA T T T T T AAA T CACAC TGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CGGT T C T A T CAA T AA T A T T T AGT T A T AGT C T - - - T T ACA T T A
GA T ACACC - - - - AC T T TGCAGA TGA TGT AGAAGT TGAA T AGA T AC T - AGAAAAGAGCGA T ACCGTGA T T T T T T AA T CA T AC TGT T AAC T AGA T CGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGGGGGGT T AA - AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T A T ACCGTGA T T - - - - - - - - - - CCGTGA T T T T T TGA T A T CAGTGA T T AAA T CACAGT T TGA T A T A T CGC - - - - - - A T A T T T T T T T T T A T AAAGAACGGA T - - T AA T A T T C - - - - TGGT A T T T
T AC T T CGGC - - T A T T T CGCGAGT AGTGT - - AGGT T AAA - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T T T AAA T CACAC TGT T AAC T AAAC TGTGA T T - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T TGA T A T CAGT CA T T AAA T CACAGT T T AA T A T A T CGC T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAC T T T T
T A T T T A T T A - - - A T A T ACAGGGT T A T ACAGAAGT TGAA T AGACA T T T AGGGA TGAGCGA T AC TGTGA T TGT T AAA T CACAC TGT T AAC T A TGCCGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AC T A T AAAGGGT ACAAAA T AA - - T T C T - - - T AA T A T T A
TGT T T T T CCCA - T T T C T AAAGAAGACGT AG - - - - - - - - - AAA T - - - T AGGGA TGAGCGA T AC TGTGA T T T T T AAA T CCAAC TGT T AAGT A T ACCGCGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T C T ACAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACCAGA T
T T CA T A T T - - - - C T T C T A TGA T T T AC T T A - - - - - - - - - - GGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T AC T TGGAGT AA TGGGTGA T AA - - - T C T - - - GAAAA T AG
T ACA T T A TG - - T T T T T CGAAGACAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGA TGAGCGA T ACCGTGA T T T T T AA T T CACAC TGT T AAC T A T ACCGTGA T T - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T A T
T T T A T T CGA T C T AACGT T T AAGGAGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGA TGAGCGA T ACCGTGA T T A T T AAA T CACAC TGT T AAC T A T ACCGAGGT T - - - - - - - - - - T CGTGC T T T T T TGA T A T CAGTGA T T AAA T CACAGT T TGA T A T A T CGC T AC - - - A T ACCCACCGT T A T AGGAAGCAAAAAA T CA T A T AC - A T T T AAAAAC T
T ACA T A TGGT - GACA T TGAAAAAAA TGT - - - - - - TGAA T - - - - - - - - AGGGA TGAGCGA T ACCC TGA T T T T T AAA T CACGA TGT T AAC T A T AGCGTGGT A - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T TGA T A TGAGTGA T T AAA T T ACAGT T TGA T A T A T CGC T A T A TG - - - T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - T A T T T C T T
CA T T T T TGT - - TGGCCGAAAAA T TGCA T - - AAAC TGT A T - - - - AC T T AGGGA TGAGCAA T ACCGTGA T T T T CAAA T CGCAC TGT T AAC T A T A - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T C
CA T T TGCCA T A - - - - C TGAGAGCAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T T T A T A T CAGTGA T T AAGT CACAA T T TGA T A T A T - - - - - - - - - - - - T TGGT T A T CAC T AGT ACAGA T T - - - - - - - - - - - A T T TGGT A T T T
CA T T TGCCA T A - - - - C TGAGAGCAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T T T T A T A T CAGTGA T T AAGT CACAA T T TGA T A T A T - - - - - - - - - - - - T T AGT T A T CAC T AGT ACAGA T T - - - - - - - - - - - A T T TGGT A T T T
T A T T T T A TGT A - T CGT T T T AAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGCCGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGAGACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCG - - - C T T A T TGA TGGT A T AGAAGCGGGC T CGT T C T CA - - - TGACA T T T
T A T T T CAC T - - - - - - - - - T ACACAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - T CGGT TGGCACAGAGT AGGCGT AGCAC T A T T C T C T T T CA T AC T C
T A T T T T T TG - - T T T AC T CAGAGTGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGTGA T T T T C TGA T A T CAGTGA T T AAACCACAGT T TGA T A T A T CGC - - - - - - - - - - - - - T T A T CAC T AA T A T AAGA T AAGA T - - - - - - - - - GAA T A T T T
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TE: rnd_4_family_3978.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: 716bp; fragments: 391; full length: 1 (>=644.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 716 bp
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TE: rnd_4_family_3978.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: 1038bp; fragments: 215; full length: 0 (>=934.2bp)
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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_3978

 size: 567bp; fragments: 270; full length: 1 (>=510.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 567 bp
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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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