
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5307
AAAACA T T C T T C T AA - - - - - - - - - - - GTGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T T T T A T T T T A - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA T T C TGGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T C TGAAAC T CAC TGT A T A T C
AA T A TGT T T C T T T T AACAGT CC TGAA T TGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T C T T A T T T T A - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA TGAGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAGA T T CACCC TGT AGT
T A T AC T T TGCGC T T A - CAGT T T T CG - A T A T ACAGTGA T T T AA TGAAA T AAA T CA T T T T AAGC T T C T CACCCAA T T T AAAAC T T T CC TGT T T C T T A T T TGA - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT ACAC T CGACAAC - A T A T T T CC TGT AAAAAGT CGGCGCCGA T T
AA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T C T T A T T T T A - - - - - - - - - - T CAAA T AAGAAACAGGGAAGT T T T AAA T TGGGTGAGAAGC T T AAAA TGA T T C TGGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T C TGAAAC T CAC TGT A T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T C T T A T T T T A - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AGGT AA T T AACGT CAGT T
T T T T T A T AGTGT T TGA TGA T CC T CAAGT AGT T AGGAA T T T CACCAGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT AC - - - - AACAA T T T T A TGCCGT T CCA T AAGT CAC TGT T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAC T T TGGC T CCA T C TGCAACCCGCAAA T A T A T
T A T ACA T TGCGC T T A - CAGT T T T CG - A T A T ACAGTGA T T T AA TGAAA T AAA T CA T T T T AAGC T T C T CACCCAA T T T AAAAC T T T CC TGT T T C T T A T T TGA - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT ACA T T T AGT AA - - - - - - C T T CGGTGGT AAA T T ACGA T T CAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T C T T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAAAA T T A T T A T T CAA T
TGT AGAC T AGGC T T T - AAA T AAACGAAAGT AAAAAGA - - - - - - T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AAACA - - - AA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AGT A T T CGT T
T A T AC T T TGCGC T T A - CAGT T T T CG - A T A T ACAGTGA T T T AA TGAAA T AAA T CA T T T T AAGC T T C T CACCCAA T T T AAAAC T T T CC TGT T T C T T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACA T T AA - - - - - T C TGGAAAGTGT CCACA TGT
T A T ACA T TGCGC T T A - CAGT T T T CG - A T A T ACAGTGA T T T AA TGAAA T AAA T CA T T T T AAGC T T C T CACA T AA T T T AAAAC T T T CGTGT T T C T T A T T TGA - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT AC - - - - GA TGA - - - - - - TGT A T A T T ACAA T A T A T AGT ACA T T
T T C T T A T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - GT A T T TGAC T A T T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT ACA T T T AGT AAC T T - - TGGA T CAC T AAAACGT AC T A T C T AAA
TGT AC T T TGCAGCAA - CGA T T C T CA - TGGTGT CAGGA T T AAGTGAAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT ACA T T TGA T AAC T T T A T T T AAGGA T AGAAAGT ACCCCA T T A T
A T T C T T T T AGT T T T AACA T TGT C T AAA T T CAAAGT AAA T T AA TGCA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAA T AC T C T
C T T AAAA T AGT C T T AGT A T TGT CAAGAAGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T C T T A T T T T A - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA TGT CCC TGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGGAA T T A T A T T C T ACAGT
AAAACA T T C T T C T AA - - - - - - - - - - - GTGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGT T T T T T A T T T T A - - - - - - - - - - T AAAA T AAGAAACAGGAAAA T T T T AAA T T AGGTGAGAAGC T T AAAA TGA T T C TGGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T C TGAAAC T CAC TGT A T A T C
AAAA T A T T C T AA T AAAGAGT T T T T T A T TGT ACAGGGA - - - - - - - - - - - - CA T CA T T T T AAGC T T C T CACC T AA T T T AAAA T T T T CC TGC T T T T T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACAGT AGC T T T AA T AG - - - - A TGT CGAAC TGA T AC T T A T T C T T T AA T
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TE: rnd_5_family_1244.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5307bp; fragments: 51252; full length: 0 (>=4776.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5307 bp
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TE: rnd_5_family_1244.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: 5607bp; fragments: 51255; full length: 0 (>=5046.3bp)
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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_1244

 size: 2829bp; fragments: 15721; full length: 3 (>=2546.1bp)
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Before TEtrimmer 2829 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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