
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6630
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T CCG - - - - - - - - - - - - GT CGAGGAAGA TGCGAGT T AAA - - - - - - - T T CACAGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CAG - - - - A T T AGT T AAAA T ACAGT AC T AACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAAGGCAA T AAGGGC T C TGGCGCCAGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T CCC T C TGTGT T T C T T CCCGAACGAC - - - - - - GA T A T AA T T AGT T - C T T T AA TG -
GAACGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGCA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAACGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGCA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGT A - - - - - - T TGT T - - - - T A TGA T AAAAA T AA T CC T T C - - - AACC T AA TGAGAA T CA T CAAAAAGCAA T AACGGT T T - - - CGT T AGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T CCC T CGGTGT T TGA T CACGAGGGGGAGACAA - T T AA - A T T AA T T C T T A T AGT AA
AAGGGT ACAA T T TGT - - - - - - A T AA T AA T AAC T T T AC T T AGT T AACCCAA - - - - - - - - - - - AAAGAGCAA - AAGGGC T T T CGC T T T - GGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGCAAAACGGGAGGGGTGGGAAGA T AA T ACA T T CGCC - - - - T A T C T CA T T T CAGGT AAG - - GT T A - T - - - - GT T A T T T - - - A T AGT AA
AAA T A - - - - - - T TGT - - - - - - T T AA T AA T CCGGGTGC T T T - - - T ACC T AC TGAAGC T CA T CGAAGAGCAA T A TGAGC T T TGGCA T C - GGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T C - - T CG - - - - T T CA T T C TGA T T CAAA T T TGA - T T AAAA T T C T T T - T T A T AGT A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGAA - - CAA T T TGT T - - - - T A T AA T AA T CAC TGT CA T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C TGGGAAAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T CCC T T T - T AA T T CA T CACAAA T A TGA TGCGGGC T TGAA T T A T T T T TGACAGGAG
GAAGA - - - - GC T TGT T CAAA T A T A - T AC T AAAGGT ACGT A - - - - - - - - GACGAAAAAC TGCAAAAAGCAA T AAGGGC T T TGGCGT CAGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T C - - - - - - - - - - - - A T T CAAGGCAAC - - - - - - - - T CAAAAAA T T T - - - A T AGT AG
AAAAG - - T AGCC T T T - AAAA T A T A T TGGT C T T AACA T T CAGT T AACC T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - - - - CGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T C - - T CGA T A T T CCA T TGCAAGTGACAGGCGAGT T AA - - - - - T A T T T T A T CGT AA
AGTGT T T T AA T T A T T T AAAA T A T AACAGCA T T AA T A T - T AGT T ACCC T AA T T AAAA T T A T CAGAAACCAACAAGAGC T T CGC TGT CAGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCAC TGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T C - - T CGGCA T A T CA T T ACGA T T AA T A TGC - - - T T AAGA T T A T T T T T T A T T A T AA
AA T A T T T T AA T - - - - - AAAA - - - AA TGT T C T T AGT T C - T A T C T - - - - - AA TGT AAA T C - - - - AAA - - - AA - AAGGGA T T - - - - - - - AGGGAGAACCACAA - - - - - - - - - - GC T TGCACCGTGTGT CAAC T TGAC TGTGTGCCAAAAAAAGCCA T C T C T C T TGGAA T T T TGT T CCAA T T CA - A TGCGAGT T AA - T T T A T A T C T T CCA T TGA
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TE: rnd_5_family_1220.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: 6630bp; fragments: 25717; full length: 0 (>=5967bp)
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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 6630 bp
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TE: rnd_5_family_1220.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: 6990bp; fragments: 12680; full length: 0 (>=6291bp)
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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_1220

 size: 1501bp; fragments: 3138; full length: 8 (>=1350.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1501 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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