
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2014
GCGGCAAAACAGGT A T CAGT AAA T - - - - - - A T CGGT CCGT CGCACAGAGGT CA T T T T AAA T T T T A T AGAAA T T AA T AAA TGAAG - AAACAA T A T T T T AAA - - - - - - - - - - T T T T T A T A T TGCA T T A T T ACCGCCAA T T T A T T T AAA TGACC T C TGTGC TGC T A TGGGCACC T T C T AA T AAAAGTGT A T T A TGA T CAA T A TGCGGTGT T AC
GCGGCAAAACAGGT A T CAGT AAA T - - - - - - A T CGGT CCGT CGCACAGAGGT CA T T T T AAA T T T T A T AGAAA T T AA T AAA TGAAG - AAACAA T A T T T T AAA - - - - - - - - - - T T T T T A T A T TGCA T T A T T ACCGCCAA T T T A T T T AAA TGACC T C TGTGC TGC T A TGGGCACC T T C T AA T AAAAGTGT A T T A TGA T CAA T A TGCGGTGT T AC
A - AACA T AA T AAC T C T AA T T AAGGT T T T T AA T CGGT ACGTGGCACAGTGGT AA T T T T AAA T T T T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAACCAA T C T T C T AAA - - - - - - - - - - C T T T T A T A T TGCA T T A T T ACCGCCAA T T T A T T T CAA TGACA T C TGTGC TGC T ACGAGCACCGT C T A - - TGACCACGA T T T TGAGCGA T A TGCGA TGT T AC
CCCACAC T A T AC T AC TGAGT T AA T T T C T CAGCCAAC T CGACGCACAGAGGT CA T T T T AAA T T T T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAA T CAACC T T C T AAA - - - - - - - - - - T T T T T A T A T TGCA T T A T T ACCGCCAA T T T A T T T AAA TGACC T C TGTGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - C T CGC TGAA T C T AAA TGTGGC T CC T AA T TGGCAAAACGAACAGAGA T CA T T T T AAA T T T T A T AGGAA T T AAC - AA TGAAGAAACCAACC T T C TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCA T AAAC T A T AAAGCAAGGAAGT T T A T TGT T AGAGCAA T C T AC TGT AG - CA T T T T AAA T T T T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAACCAA T C T T C T AAA - - - - - - - - - - T T T T T A T A T TGCA T T A T T ACCGCCAA T T T A T T T AAA TGACC T C TGTGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T ACCCAAGAACGAAGAACGT A - - GAC T A T T CGT T ACGT C T CACGGAGGT CA T T T T AAGT T T T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAACCAACC T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACCGCCAA T T T A T T T AAA TGACC T C TGTG - - - - - C TGGGT ACC T T CCGA T AAAA T A T T A T A T T T A T T AGT C T AAAGTGT T AC
- - T A T A T A T AAA T T AGAAAA T AAA T AAC T T A T CC T T ACGT T T CA T A T AGACCGT T T T AAA TGT T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAAC - - A T C T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGAA T T AA T AAA TGAAGAAA T CAACC T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA T T CGGCACAC - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA T T T T A T AGGAGT T AA T AAA TGAAG - AACAAA T C T T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T AA T T T T AA T CAACAAGCGGTGT - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGCAGGC T AAAAGAAAA T T T CGT T CCC T T ACGGA T CGCCGCACAGAGGT CA T A T T AAA T T T T AGAGGAA T T AA T AAA TGAAGAAAC T AA T C T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGGACAC - T T CAGA TGGAACA TGGGT TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1135.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2014bp; fragments: 397; full length: 3 (>=1812.6bp)
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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 2014 bp
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TE: rnd_5_family_1135.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: 2265bp; fragments: 350; full length: 0 (>=2038.5bp)
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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_5_family_1135

 size: 2051bp; fragments: 506; full length: 2 (>=1845.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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