
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1451
- - - - - C T AAGT AAC T T T A T T T T AAGTGGC T T T T CCACAG - - - - - GAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC - - - - - - - - -
- T TGCCGCAACGGGGCCGGAACGT AGCGGA T CC - - - GAGGACCGACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGC T C TGAGA T ACGCAAA T T T A T T T T CC T ACA T C T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T AC T AA T T A - - - - - - - - - - AAA T A T T T T A T CCA T AAGGCAGT A T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGGT TGGCCGC TGAAA T ACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGCC T AGGGT AAAA TGGT C
- - - - - C T AAGT AAC T T T A T T T T AAGTGGC T T T T CCACAG - - - - - GAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGC T C TGAGA T A TGCAAA TGT A T T T T CC T ACC T C T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CCGT CAA T T ACA T CAGC T T T AAA TGT C T CAC - - - - - - - T AA T AAA T CCGCGT AGGA TGA T TGCAAGC T AC T T T T CA T C T AGGC T CC TGT AA T ACGACC - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGGT C TGAGA T AGGCAAA TGT A T T T ACC T ACC T CGGAAAA - - - - AGCA TGCAA T AAA T CC T C TGT TGT T C T CACA T A TGGT AC TGTGC T C
- - - - A T T AA T CAAAA T T ACC T T T AGT CGGT CGCCCAAAGACC T CAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T AA TGAA TGGAAC T ACGA T TGT T C T T ACAAAAAGCGT AGCAGT C
C T CCGT CAA T T ACA T CAGC T T T AAA TGT C T AA TGAGCA T - CAA T AAA T CCGCGT AGGA TGA T TGCAAGC T AC T T T T CA T C T AGGC T CC TGAAA T ACGACC - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGC T C TGAGA T ACGCAAA TGT A T T T T C T T ACC T C T AAAAA - - - - AGCA TGCAA T AAA T CC T C TGT TG - T A T CACA T A T AGT AC TGTGC - -
- T ACGC T AA T TGGGAC TGCA T T A T ACGGGCCC T TGAAGAGCAGGA T ACA TGCGT AAGA TGA T TGCAAGC T AA T T T - CA T C T AGGC T CC TGAAA T ACGACC - - - - - - - - - - CC T ACCA T C TGGC T C T A TGA T ACGCAAA T CCGT TG - - - - - - - - - - - - - - - AG - - GGGACACAA T AGA T C TGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CCGC T AA T TGGGAC TGCA T T A TGCGGACCC T TGAAGAGCAGGA T AC T TGCGT AGAA TGA T TGCAAGC T AC T T T T CA T C T AGGC T CC TGAAA T ACGACC - - - - - - - - - - CCAA T CA T T TGGC T C TGAGA T ACGCAAA TGT A T T T T CC T ACC T C T ACAGGGCCAGGCACA T AAAAAA T T TGGCGC - - - CGGGGCACA T AAAAA T T T TGGC
C - - - C T CGA T T T CGC T T CCC T T CAGT - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGC T C TGAGA T ACGCAAA TGT A T T T T CC T ACC T C T T AAAAAA - - - - - - - - - AAC T A T CC T T CAA T T A T T C T T T T T T CGT T T AA TGCAGT T
- - - - - - - - A T T A TGCGGGT CC T TGAAGAGAAAAACGT AC - CAGGA T AC T TGCGT AGGA TGA T TGCAAGC T AC T T T T CA T C T AGGC T CC T AAAA T ACGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGT AGGT AA T T AA T AA T CAGT CGCC T TGACAGTGA T AGA TGTGT - -
- T CCAGCGA T TGACC T CGCCAAAA T T A T A T CA T CGA T TG - CCCCAGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T CA T C TGGC T C T AAGA T ACGCAAA TGT A T T T T CC T ACC T C T AAAAAAA T AGAAAGAGA TGGGGT C TGCAAC TGT CA T CAC T T A TGGAGCAC T AGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACA T AA T AGA T C T - - - - - - - - - - - - - - ACAAGGCCGCGGTGAC
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TE: rnd_5_family_19694.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1451bp; fragments: 325; full length: 29 (>=1305.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1451 bp
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TE: rnd_5_family_19694.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: 1763bp; fragments: 304; full length: 0 (>=1586.7bp)
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TE: rnd_5_family_19694

 size: 835bp; fragments: 256; full length: 72 (>=751.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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