
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8480
T CCA T T T T C T A T T A TGACAAA T T T A TGTGCCA T CCAAGC 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 A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA T T T T C T A T T A TGACAAA T T T A TGTGCCA T CCAAGC T A T A T A T A T A T A T A 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACA T C T CGT T A TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACAAGA T T A - - - - - - - - - - - - GCA T T T A T A - - - 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCC T T AA T ACAAAA T - - - - - - - - T T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA 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 - - - - - - - - - - AGAC TGGGT AGGT AGGAC TGT T T T AAACGAAAAAA T T A T T T TGACA T A T C
- - - - - - - - - T AAAA T C T AGAGT T T T TGGT A T AAAAAGA T AGGT T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A TGCCCCA T AGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCCACAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGCAA TG - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGGAAGA T T AAGGAACCC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC TGGGT AGGT AGGAC TGT T T T AAACGAAAAAA T T A T T T TGACA T A T C
GT C TGACGGT A T A T T T T AA - - - - T CGGA T CCGCCGA T T T AA T CAA 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 A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T ACAC TGAAAAA T A T T A - - - - T T T T A T T T - - - - - T ACAA T T 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 A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CACAC T T CACACCA T A T - A T TGT TGGT C T T T A T AGGA T C T T T CAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA TGCCCCA T AGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CACAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAC T CCGCAAA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAGAAAAAAAAAAAA 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 - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - GT AGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACACAACGTGGAAC T T AG - - - - - - - - AA T T T T CAGAGCAGT T CACGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - AGAC TGGGT AGGT AGGAC TGT T T T AAACGAAAAAA T T A T T T TGACA T A T C
A T CA T A TGT AAAAA T AGA - - - - - - - - - A TGT ACGGA TGC TGAAAACA T AGAAAGA 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 AAAA T T AACAA T AC T AAA T T T T T - - - - - - - - - - - ACC T T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T AGGT AGGT AGGAC TGT T T T AAACGAAAAAA T T A T T T TGACA T A T C
T C T AC T C T T TGA T A T AGGGAA T T T T TGAAGT AA T AAAACAAACAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC TGGGT AGGT AGGAC TGT T T T AAACGAAAAAA T T A T T T TGACA T A T C
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TE: rnd_5_family_13281.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 8480bp; fragments: 22984; full length: 3 (>=7632bp)
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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 8480 bp
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TE: rnd_5_family_13281.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 8640bp; fragments: 22973; full length: 3 (>=7776bp)
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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_13281
 size: 2508bp; fragments: 228; full length: 9 (>=2257.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 2508 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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