
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3952
GT AAC T - - - - - - T AGT T T T T - - - - - - - A T T T T - - - - - AGT TGCAGAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAA TGGGA T A T AAA T ACAC T T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
- AAAC T A T A T T T TGGA T TGT - - - - - GGT T T T T T T - T T A T T T T T A T T A T T T A T T T T T T T AAAAAA T T A T T T T AAAAAAA T A T A T T T AAA T T A T A T T T T C T A - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T AC T T T CA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGC T A T AC T A T T C T A T ACC T - - - - - CAGACAGA T TGGA T A T A T AA
GTGAC T - - - - - T AA T A T T T T - - - - - - GA T T TGT T T T T T CGTGCA T AA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T - - - - - A T A T T AAA T T T ACAAA T AAAA TGACAAGGCAC T T AA T T - - - AA T AGGAAAAA T CGA T AA
- T AAC T A - - - - - - - T A T T T T CAAGAGGA T TGT - - - - - T T T TGT A T AA T CAA T T T T T T T CGAAA T T T A T T T T CAAAAAAA T T A T T T AAA T T T C T C T T T TGC - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - GA TGGT A T A T A T C T CAGC TGGT T CC - - - - - - - AGT AGCC TGAA TG - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T - - - - - - - - - - - - - - T AGAAC T CGA T A TGT AAACGT A T AACA - - - GAGC T AGAAGAAA T CA T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T A T - - - - - GT T T CGC - - T CA T T T T T T AGC T T AAAGCGT A T T C - - T T - GCGA T AGGGT C T A T CCACAA
GT AAC T A TG - T T T AGA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCC T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T A T AA T AAAGA - - - - - - - - - T A T AAAC T AGAAC T AAGA T T T A T A T - - - AAC TGT CAAAA T AAA TGT - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CAAGA TGGCCACGT T CACA T T T - - - T - GT AACCGT T CAAA - - - AAAA
C T AACCGTG - TGAAAA T C T C T AAGA - - - - T T T T - - T T T CC TGT A T AACCAA T T T C T T T AAAAA T T T A T T T T AAAAAAAA T T A T T T AAA T T T T T T T T T TGC - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T A T AAAAAA T T T T AAA T AA T T ACA T A T T T T T AAAA TGT A T T T AA T T A T AGA T AACC T ACA T AGA T AA
- - - - - T A TG - - T T A T T T T T T T T AAA - - T T T T T T T - - - TGGTGCA T AGAAAA T T T T C T AAAAAGT T T A T A T T AAAAAAAA T T A T T T T AA T T T T T T AA T TGC - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AAAAAGA - - - - - - AA T AC TGCCA T AAAA TGCAAA TGAGGAA - - - - - T AAGCGGT CGAAA - - - - - AG
- - - - - - - - - - GT T AAA T T T C - - - - - GGA T T T T A T - - - TGA T ACAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T CA T ACGAGAGCGAA T T T AAC T AC T AAAGGGA T AAGT T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AGAA T T T T - A T T TGCGAAAAA T C T CCGTGA T ACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA
- - - - - - - - - - CCGTGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - A T C T C T C T CA TGACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T ACGA TG - - - - - - - - - - - - - - ACCCGGAGT AAA T T T AAC T T T A T T T - - T T AA T AACAGAA T AAA T CCACAG
GGAAC T A T - - - ACAGA T T T T T AGGGGGA T T C T - - A T T A T C T C T A T AGC T AA T T C T T T T AAGGA T T T A T T T AA TGAAAAA TGT A T T AAGT T T T T T T T A TGC - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A TGT A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CC TGT A T AGC T AAGA T AAA T CC - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T T ACAC T C T T T AAAGAA T T A T AAA T T TGTGT A T T TGGCAAA T A T CCGAA T - - - - - TGGA TGGAACAAA T A T ACAA
- - - - - - - - - - - - - AAA T T T T - - - - - - - A T T T T - - - - - AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGT T AAGGT TGAAACGT T T A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A TGT C T AA - CAAAGT AAAACAAAA T A T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AAACGA - - - - - A T T T T AA - - A T T T AAGT T T C T CAAACA TGTGT T T - - - - - T T AACGCACCAAA T TGTGAA
- TGAGT A TG - CAC T CA T T CC - - - - - GT A T TGT T T - - - TGA TGCA T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - AA TGA T A T A T CAA T AA T A T A T AAA T - - - - - T T A T T T A T AAAAA T A T ACAG
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TE: rnd_5_family_10926.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3952bp; fragments: 177; full length: 4 (>=3556.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3952 bp
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TE: rnd_5_family_10926.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 4404bp; fragments: 165; full length: 0 (>=3963.6bp)
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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_5_family_10926

 size: 463bp; fragments: 214; full length: 44 (>=416.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 463 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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