
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13840
AAA T AAAA T T AACAA T AC T A - - - - - - - - - - - - T T T T T T AC T T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T T T T T T T T T T A T T T T T T AC T T AAA T T T T A T A T A T A T A T T T T T T T AAA T T T AAAAAAA T A T CAA T AAAAGCAA T AAA T - - T ACAAA T T AA
AAA T AAGT A T T CC T AGACGT AA T C - - - - - - - - A T T A T A T T T T T T AA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT ACGCGCA T T T A T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - A T T A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT CAA T AAA T ACAAGT T T A T ACGGAACAA T AAGT T A T AA TGA TGAA
ACGT AAAA T T AACAA T A T TGAA T CCAAAAA T T T T AGCAAGT T T CAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A T A T A T T T T T T T T T T T T T T T T T T TGGAAA T T T AA TGTGT A TGT T T T T ACCCAC T AAAAACCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGGACGT C T AA T CA T A TGT - - - - AAAAAAGA - - - - - - - A TGC TGAAAACAAAAAGA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAAA T CCCACAC T A T T T AA T CAAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - AA T T A T ACGT AC T T T T T T T T T T T T T T T T A TGGAAA T T T AA TGT A T A TGT T CCCA TGGT C TGAAAACAACGC T A T T CGAAGC T A T AAA T CA TGA T AAA T AA
T CACAC T T CACACCA T A T - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA T CGA T T TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGAACGACCCGT CA - - - - - - - - - A T AAAGT A - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - AA T T A T A T A T A T T T T T T T T T T T T T T T T T A - GGGAA T T T AACGT - - - - - - - CC T AC TGAC T A - AAACCACC T CC T T CGACGC - A T - - - - CA T AA T AA TGAA
ACGAACGACCCGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGA TGGT C TGAAA T A TGGT T A - - - - - AGCAAGAAA T - - - - A T AA T T TG
AGGGT AGGCCCAGAA - - - - - AA T T AAAAAGGA T T CAGAGAGT T CACGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - AA T T A T A T A T A T T T T T T T T C T T T T T T T CA TGGAAA T T AAA TGGACA TGT CC T T AA T TGA TGAAAGT AAC T T T A T T CGAAGT AA T A T A T CAAAA T AA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAAGT A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGC T TGGAC T AGGA T A T CA - - - - AAA T T AGA T T T ACAA - - - - - - T T AAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - AA T T A T A T A T A T T T T T T T T T T T A T T T T T A TGGAAA T T T AA TGT A T A TGT T CCCA TGGT C TGAAAACAACGC T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGACAAA T T AAACGGT ACAGAGT CA T A T T AGAGT C TGAACCGCCGA T T T AACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_13152.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 13840bp; fragments: 41779; full length: 2 (>=12456bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13840 bp
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TE: rnd_5_family_13152.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 14088bp; fragments: 41769; full length: 2 (>=12679.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_13152
 size: 588bp; fragments: 359; full length: 20 (>=529.2bp)
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Before TEtrimmer 588 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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