
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3697
CA T AA T T T AAAAAAAAAA TGGAAAGAAAAA T AA - - AAAAAA T AA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CGCA TGACGGA T A T A T AAACCCA T CCA T AGT T A - T AAAAAA T A T T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
TGGT T T CC T C TGA T A T AAC TGCA T T CGAACCAA T T TGGAAA TGGT TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
- - - - - - - - - - AAA T TGAA T A T CGC T AAGGACAAC TGCGAA T TGT CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AA T AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CCCGAAGCCGGT A T AGAA TGT CA T CAAGGGT AA - T AAGACA T T T T T T AAAA T AGAA TGT AAAGT C T A TGC T CGCCCGT C TGTGT T CGGC T ACGT T AAAC T - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
AACA TGCC TGT T A TGAGGT CGAA T CAAGAACGA T T AAA T AACAAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
AACA TGCC TGT T A TGGGGT CGAA T CAAGAACGA T T AAA T AACAAC T AAA TGT AAAA TGT AAA T T A T C T A T T T ACCCC T T T T TGT T T CC T AGCC T AGAAA T - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CCCGAAGCCGGT A T AGAA TGT CA T CAAGGGT AA - T AAGACA T T T T T T AAAA T AGAA TGT AAAGT C T A TGC T CGCCCGT C TGTGT T CGGC T ACGT T AAAC T - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CCCGAAGCCGGT A T AGAA TGT CA T CAAGGGT AA - T AAGACA T T T T T T AAAA T AGAA TGT AAAGT C T A TGC T CGCCCGT C TGTGT T CGGC T ACGT T AAACC - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CCCGAAGCCGGT A T AGAA TGT CA T CAAGGGT AA - T AAGACA T T T T T T AAAA T AGAA TGT AAAGT C T A TGC T CGCCCGT C TGTGT T CGGC T ACGT T - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
CA T ACA T T CA - - A T ACCGT T T T ACCAAA T T T AA T CGCA T T A T T T C TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGCAA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T TGT AGT T A T T A T AGT AGT AA TGAAACC T CAGACAAGGA T C T
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TE: rnd_5_family_10510.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: 3697bp; fragments: 246; full length: 17 (>=3327.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3697 bp
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TE: rnd_5_family_10510.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: 3887bp; fragments: 246; full length: 4 (>=3498.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_10510

 size: 1823bp; fragments: 305; full length: 39 (>=1640.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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