
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5847
AA T A T A T T T T T T AAA T T T T CAAAGT AAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T T T T T T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CAGT T A T T T TGGAC T T A T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - CA T T T T T T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T T T T T T AAAA T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGAAC T T A T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T T T T T T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T CA T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T A T T T T C T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - AA T A T AAGCCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T T T T T T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T CA T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - AA T A T A TGCC TGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T C T TGAAA T TGA T CGT A T T TGT T T T A T T A T TGTGCAAAA T AGCGC T AACCAA T CAAGA T TGAG
T AAAC T T T T T AAAGAGT T T T T A TGGGAGA T T T T T T T T T TGA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T C T TGAAA T TGA T CGTGT T TGT T T T A T T A T TGTGT AAAA T AGCGC T AACCAA T CAAGA T TGAG
- - - - T A T T T T C T AAA T T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGGAC T AA T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - AA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T C T TGAAA T TGA T CGTGT T TGT T T T A T T A T TGTGT AAAA T AGCGC T AACCAA T CAAGA T TGAG
AA T A T A T T T T T T AAAA T T T CAAAGTGAAA T A T C T CGGT T A T T T TGAAC T T A T T TGAAAAACGGCAAAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T CGAGA T C T ACAA - - - - - - - - - - AA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T T AGC T A T AAA T T T T A T AAAACGGGC T T TGT T T A T CGT A T T A T T T TGT AAAA TGGCACGAA T CAA T CAAGGT CAAA
- - - - T A T TGT T T ACAA T CCC - - - - - GCAA T T T TGCGGA T CCCGCGGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC T T T T T AAAGAGT T T T T A TGGGAGA T T T T T T T T T TGA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAGCCCGTGT T A T AAAAA T T AGT T CCCACGT T T C T TGAAA T TGA T CGTGT T TGT T T T A T T A T TGTGT AAAA T AGCGC T AACCAA T CAAGA T TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_15568.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5847bp; fragments: 21449; full length: 1 (>=5262.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5847 bp
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TE: rnd_5_family_15568.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_se.fa
 size: 6152bp; fragments: 18978; full length: 1 (>=5536.8bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

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_15568

 size: 1878bp; fragments: 6632; full length: 1 (>=1690.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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