
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8813
ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAA T ACA T A TGTGT AGA TGT T ACA T A T A T C - - - - - - AC T TGCA T TG
A T C T ACAGAGTGA T T T TGA T ACGT AAA T AC T T A T C TGACAC T C T AGT A T CCAAGAAAGGAAC T CCCA T CGTGC T CC T CC T CCA TGT AAAA T T A T CGAAAG - - - - - - - - - - A T ACA T TGA T CGC T T CCCCGAA T AA T A T AA T T T T CGT T A T A T T T A T AAA 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 T A T A T A T T T A T T AAAC T T - T T A T A
A T C T ACAGTGTGGT T T TGA T ACGT AAA T AC T T T T C TGAAAC T T T CGT A T C T AGGAACGGGAC T CCAA T C TGT T T C T TGC T C T A TGT AAAA T T A T TGAA TG - - - - - - - - - - A T ACA T TGA T CGC T T CCCCGAA T AA T A T AA T T T T CGT T A T A T T T A T AAA 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 T A T A T A T T T T T T T AAC T TGT T AGG
A T C T ACAGTGTGGT T T TGA T ACGT AAA T AC T T T T C TGAAAC T T T CGT A T C T AGGAACGGGAC T CCAA T C TGT T T C T TGC T C T A TGT AAAA T T A T TGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T ACAGTGTGGT T T TGA T ACGT AAA T AC T T T T C TGAAAC T T T CGT A T C T AGGAACGGGAC T CCAA T C TGT T T C T TGC T C T A TGT AAAA T T A T TGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CCACCGT T TGGCC TGGA T AGGA T AA T AC T C T TGCGACCC TGAAGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T TGA T CGC T T CCCCGAA T AA T A T AA T T T T CGT T A TGT T T A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AAC T AGC T ACA
AC T T ACAG - - - - - - - - - AA T ACA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T TGA T CGC T T CCCCGAA T AA T A T AA T T T T CGT T A T A T T T A T AAA 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 T A TGT A T T T T T T T TGA T TGT TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGAACGGGAC T CCAA T C TGT T T C T TGC T C T A TGT AAAA T T A T TGAA TG - - - - - - - - - - A T ACA T TGA T CGC T T CCCCGAA T AA T A T AA T T T T CGT T A T A T T T A T AAA 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 T A T A T A T T T T T T T AAC T TGT T AGG
ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A
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TE: rnd_5_family_1893.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 8813bp; fragments: 533; full length: 0 (>=7931.7bp)
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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 8813 bp
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TE: rnd_5_family_1893.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_rc.fa
 size: 10022bp; fragments: 472; full length: 0 (>=9019.8bp)
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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_1893
 size: 1798bp; fragments: 140; full length: 12 (>=1618.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1798 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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