
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3256
T T CC T - - A T T T T T TGGGC T TGTGGA T C - - - - - A T T A T - GT T A T T T CCGTGA T T T A T T T T C T A T AAAAAAC T T T T T T AA T T T C T T AAAA T T T T AAC T T T T A - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAA T CAACCAACCAACCA - - - T AAACAGAAAAAACC T T AA T A T CCACAA - T CC T AA T A T ACAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCA T CAAAA - CCAAAAGT CAC TGGGT T T A - GT CCAGACACAGAGACAAC T T T T T T CG
- - - - - - - - - - - - T TGAGTGT T T AAGT A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T AAC T A T T A T T T T T T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAG - - T T A TGT AGTGC T A T T T T AA T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T
T T AAA T AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - AAA T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAAAAGAAACAAAACA TGT TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT TGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAAA - T C TGA T ACAGGT AC T C T C T - - CCGAAAAACGAAA T CACAAA T A TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCA T A - T AAA T T AGT AA T AC T T A T A - - CC T TGAAACAAAAACAC T T A T AGT A T
T T CC T - - A T T T T T TGGGC T TGTGGA T C - - - - - A T T A T - GT T A T T CCCGTGA T T T A T C T T C T A - AAAAAAC T T T T T T AA T T T C T T AAAA T T T T AAC T T T T A - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAAAACGAAGAGT AC T TGGT T CAA T A T CA TGGA - CCGTGT CA T CCGGGC T T T
T T AC T TGA T T T T T T AAA T ACGCGAA T C T AC T AA T T ACAA T AA T T T A T A T T A T T T A T T T T C T A T AAAAAAC T T T T T T AA T T T C T T AAAA T T T T AAC T T T T A - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCA - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CA T T A T T A T T A - - CC T T T A T A T T T A T AAA T T
T T T T T T T A T T T T T TGT A T T A T T T CA TGT A T CCA T T A T T CC TGT T T A T A T T - - - - - - - - - - - - T AAAAAAC T T T T T T AA T T T T T T AAAA T T T T A - - - - T AA - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAACA T TGAAAAAAAACGTGC T T A TGT TGAGAAA T ACAAAA T T T T A T AC T T C
T CA - - - - AA T C T CAGGA T T T T T CA - TGT A T T - - T CA T A T AACC T CAGGGGGT C T AC T A T C T A T AAA T AGT A TGGT CAA - - - - - - - GAACC T T AAC T T C T A - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCA T - - GT AAA TGAAAA T A T T T T AGAA T T T AGGA T AACAAACA T T T A TGTGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A - - TGAGT T T T AGAA T AGT T AAC T A T A T T - GT T A TGTGCCC T CAGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAG - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT A T AC T
T T AC T TGA T T T T T T AAA T ACGCGAA T C T AC T AA T T ACAA T AA T T T A T A T T A T T T A T T T T C T A T AAAAAAC T T T T T T AA T T T C T T AAAA T T T T AAC T T T T A - - - - - - - - - - TGGAGT T CGA T AAGCGGT CGCAC T CACCAC T T CAACCAACCAACCA TGT T - AA T T AAGAA T A T T T ACCGTGA T A T T A T AGT ACGCGAA T A T AAGT AACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAA T CAAAA TGAAAAC T AAA TGT A TGGAAAAC T AGAAACACGAC T A T T T - - - - - - -
CGAC T CGC T ACGT CGAGTGGCGAGACC TGT T AA TGA T AACCGCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT A T AC T
CGAC T CGC T ACGT CGAGTGGCGAGACC TGT T AA TGA T AACCGCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGT T CGACAAGCGGT CGCAC T CGCCAC T T CAACCAACCAACCAACCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT A T AC T
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TE: rnd_5_family_1029.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3256bp; fragments: 1047; full length: 0 (>=2930.4bp)
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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 3256 bp
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TE: rnd_5_family_1029.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 4809bp; fragments: 1037; full length: 0 (>=4328.1bp)
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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_5_family_1029
 size: 890bp; fragments: 905; full length: 59 (>=801bp)
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Before TEtrimmer 890 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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