
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3649
T A T AAA T AGT AGCAAAAACGT T AAAAA T T CAAA T AAA T A TGA T AAAA T TGGT T T T AGCGT T C T C T T AAAA T TGT T TGC TGCCAGT TGTGC TGAGAACAGG - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
T A T AAA T AGT AGCAAAAACGT T AAAAA T T CAAA T AAACAAGAGAA - - T TGGT T T T AGCGT T C T C T T AAAA T TGT T TGC TGCCAGT TGTGC TGAGAACAGG - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
T A T AAA T AGT AGCAAAAACGT T AAAAA T T CAAA T AAA T A TGA T AAAA T TGGT T T T AGCGT T C T C T T AAAA T TGT T TGC TGCCAGT TGTGC TGAGAACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T CCAAAGACCGA T ACGT T AGCA - - - - - - - - - - - - - TGGT AGAA T T A T T T T T TGCA T CCA T T T A T T A T TGC T CGA TGCAAGT TGTGC TGAGAACAGG - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
T T T AAA T AGT AGT AAAAACGT T AAACA T T CAAA T AAA T A TGA T AAAA T TGGT T T T AGCGT T C T C T T AAAA T TGT T TGC TGCCAGT TGTGC TGAGAACAGG - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
AAC - - - - - - - - T CAGGGA - - - - - - - - - - - - - AGT AAA T T TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
GAGAGA T AA TGT CAAAAGGGT T AAAAA T T - - GA T AAGT AAACCAA - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
C T T T T T CAAGGAC TGA T ACGT T AGCA - - - - - - - - - - - - - TGGTGGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
AAACAGAAACA T T AA T AAGCGT AAA T A T CCAGT T AA T T AA - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - T CAA T AA - - - - - - AAGC T CCAA TGAA T ACGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAAGT AAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAAAAG
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TE: rnd_5_family_12266.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: 3649bp; fragments: 297; full length: 32 (>=3284.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3649 bp
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TE: rnd_5_family_12266.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: 3808bp; fragments: 298; full length: 29 (>=3427.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_12266
 size: 3851bp; fragments: 301; full length: 29 (>=3465.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3851 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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