
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3302
AA T T CGT T - - - - - - - - - AC T T T T TGA T T A T ACA TG - T C T AAGT - - - - - - AGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGA T AC - - - - - - - - - - T CGT T T T T AAGT T A T T T AAGA T T ACGT A T A T T T T T C T TGA T T T T ACC T AG
AA T C T T CCA - - - - GAAAA T T T T T T CCCAA T ACAGGT T T T AAA T - - - - T AGGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAC T CAA T AA T - - A T A T AAAA T T TGAA T A T CAAA T AAA - T CGCA T T TGAA T T CGAAAACGAGAGT TG -
AA T AC TGGAACA - A TGGCC T CC T TGAGGCAA T TGGG - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAAA T - - - - - - - - - - A TGT T T C T T T T T AGGC T AAAC T - - T T T T TGT T C T AC T T AAGAC T AAC T A T
AGT T TGA T A - - - - - - AAA TGT T ACGA T A T TGT A TGC T T T AA T A T T T A T AGGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAAA T AACAAA T A T ACAC T T T T T A T A T CAAA T A - - - - T AAC T C T AC T CCA TGT CGT T TGA T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGTGT T T - - - - AAGAA T T AGT T T AGGCCAAA T AC - - - - - - - - - - - - - GGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAA T A - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AGGGGCCAA T A T A TGT A T T T T AAA T T AAA T T T A T T A TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - AC TGC T TGT AC T C T CC T AAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGT A - - AACGAA T ACAGT T T C TGAGGT T T AA T T ACGG - - - GT T C TGAGT T CCA T TGC TGTGCCGAA
- - - - - - - - - A T A T AAGA T T T T C T CGAAGC TGT TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGA T A T - - - - - - - - - - AAAGGT AGGT AA T AAA T CAGA - - - A T TGT AAA T T C T T TGCCGGAAC T AAA
T A T T TGAGGA - - - - - - - - - - - T T T AGAGT CA T TGGT - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAAA T AACAAA T A T T A T T T T T CCC T T T AAAAGCAGT T T A T T T T T AC T T CGT T TGAGCC T - - C T AA
CGT T TGT T CA T A TGAGAAA T T T T CAC T AGT AA T AAC - - - - - - - - - - - AAGGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAA T AAAC - - - - - - - - T - T A T T T TGAAAA T CAACCCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA T CAC T C - - - - GCAAA T T T TGCGCAGC T A T TGCCGT T T AA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGA T T A T T T AACAA - - - C - T TGCC TGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCCCGT T CA T AGA TGCA T T T TGT AAAGA T T CAAA T T T T A T A T T C T C - - GGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGACAC T TGAAGAAGAAAGAA T A - - - - - - - - - - - - T T T T T T C T A T AGC T A T CACAA - T AGC T A TGT A T CGCCACA T T CGAA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGT A - - AA T AA - - - T - AGAA T T T T AGTGAAGT CGAGG - - - T T C T AAAC T T AGT T T T T TGAGT TGGA
AA T T T T T T - - - - - - - - - A T T T T A T AGT T CAAGAAG - T T AAAA T T T T A T A TGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGA T AC - - - - - - - - T - TGGGT A T T AA - - - - - - - - - - - - AA T T T T T A T AC T T T T T A T T T T AAGCAGA
AA T TGGACCA T A - GCCGACA T T AC T T TGA T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAA T A T - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T AGGT T AA T T AA T T T T ACAAGA
T A T T CGC T A T T A TGT AGT T T T T AAGGT C T T C T AGT T - - - - - - - - - - - T AGGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T AAC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAA - - - - - - - - - GT - C T AAC T T CA T A TGAGAAAA - - - - - - - - - TGT A T CACGT TGT AACAACCAA
AA T T C T A TG - - - - - - ACA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGT AAGGGGCGAAGCCCAAA TGCCAACC T CACC TGC T CGTGCGA T T AC - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAA TGAA T AACAA - - - T A T T A T T A T T AAAC T AAA T - - - - - - - - - - - T A TGT T AAACA T T T AAGT CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T C T AAGAGGAGA TGGCAC T TGAAGAAGAAGAAGAA - - - - - - - - - - - - A TGGT A T CCAA T AAAA T AAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1163.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: 3302bp; fragments: 70; full length: 11 (>=2971.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3302 bp
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TE: rnd_5_family_1163.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: 3634bp; fragments: 53; full length: 11 (>=3270.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1163

 size: 1101bp; fragments: 261; full length: 22 (>=990.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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