
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1002
CAGAA TGAAGC T AACGAC T C T T T CGAAACGACGACGCGCCGAGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T C TGGTGCA TGAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA TGAAGC T AACGAC T C T T T CGAAACGACGACGCGCCAAGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T C TGGGACA TGT - - - - - - T T T CGGA TGT ACGT C T T CCCC T T T AAGG
CAAAA TGAAGC T AACGAC T C T T T CGAAACGACGACGCGACAAGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T T A T A T A T AGC T T T T A T T T T AAGT T T T T AAC T T T CA T T T T AA TG
CAAAA TGAAGC T AACGAC T C T T T CGAAACGACGACGCGCCAAGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T AGGA T T CGAACC TG - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCAC T TGGCGT
CAAAA TGAAGC T AACGAC T C T T T CGAAACGACGACGCGCCAAGT AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CA T CGCA TGCA T AGT C T C T T C T AA T T CCA T T AC T CCCAC T T T TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T TGTGTGTGCAC T A TGT T TGAAGTGAA T T T - - - C T AC - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAA T AGCGA T CCCGA T TGAC TGT T T AGT TGC T T CGTGT T CCC T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGT ACA TGC T T T - T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAGCAA T A T ACAAACAGGCAC T T T CAAACAAA T AAAAGT CAGT CAGCAA T AC T ACGCACGAC T AA T T ACAAA T T T AC T T - - - CCAC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC T ACACCCCGT AAA T T T CAC TGTGCGCCGG - - - - - - - - - - - T AAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAGCAA T A T ACAAACAGGCAC T T T CAAACAAA TGAAAGT CAGT CAGCAA T AC T AC T CACGAC T AA T T ACGAAA T T CC T T - - - CCAC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACCCCGT C T A TGT T T C T T TGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AC T AGCA T A T C T AAA T T T C T T T T T A T T CGC T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAGCAA T A T ACAAACAGGCAC T T T CAAACAAA TGAAAGT CAGT CAGCAA T AC T AC T CACGAC T AA T T ACGAAA T T AC T T - - - C T AC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAACAA T A T ACAAACAGGCAC T T T CAAACAAA TGAAAGT CAGT CAGCAA T AC T ACGCACGAC T AA T T ACAAAC T T AC T T - - - CCAC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAGCGA T A T AAAAACAGGCAC T T T CAAACAAA TGAAAGT CA - - CAGCAA T ACCACGCACGAC T AA T T ACAAA T T T AC T A - - - CCAC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAACAA T A T ACAAACAGGCAC T T T CAA T CAAA TGAA TGT CAGT CAGCAA T AC T ACGCACGAC T AA T T ACAAA T T T AC T T - - - CCAC - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT AAGCAA T A T ACAAACAGGCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_684.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: 1002bp; fragments: 86; full length: 0 (>=901.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1002 bp
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TE: rnd_4_family_684.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: 1294bp; fragments: 30; full length: 0 (>=1164.6bp)
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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_684

 size: 502bp; fragments: 114; full length: 7 (>=451.8bp)
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Before TEtrimmer 502 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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