
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1358
GT T CC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T AC T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AAA T TGAAAC TGAACAGGT AACAA TGCAAAACCAGGCAAA TGC
T T A T T T AAGAGAA - AAAAC T CA T A T A T T A T T CGCA T T CAGT CA T T T CA T T A TGT A T ACAA T T T T T AAAA TGA T T T T T T T CAA T AA T T ACCAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - A T T CA T C T T AACACAAGAAAA T T CAC T TGGCACGGAAGAACGACAGT TGT T TGC T TGTGCGC T C TGCGACAA T AAA T A T AGGACAAAACAAAGC T T ACAA
GT T CC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T T AC T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T AAA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AAA T TGAAAC TGAACAGGT AACAA TGCAAAACCAGGC - - - - - -
GT A T CGAAAAGT A TGAAAA T CA T ACAC T AA T CGAA TGC T AC TGCC T TGGGA TGT A T ACAA T T T T T A - - - - - - T T C T T ACAAA T AAGT T T T A T T AAA T AAG - - - - - - - - - - AGCCA T C T T AACACAAGAAAA T T CAC T TGGCGCGAAACAACGAC TGT TGT T TGC T TGTGCGCAC TGCCACAAGAAGT A T AGGACAAAAGGTGGC T T ACAA
TGA T T CGT AA - - - T AAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - A T C T T TGGTGT AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - T T CCAA T AA T T ACCAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - AGT CGT C T T AACACAAGAAAA T T CAC T TGGCACGGAAGAACGACAGT TGT T TGC T TGTGCGC T C TGCGACAACAAA T A T AGGACAAAACAAGGC T T ACAA
T T T T C TGAAAGT A - AA - - - - CAAACA T T A T T CGAA - T CCAC T ACC T CAAAA TGT A T ACAA T T T T T AAAA TGA T T T T T T CCAA T T A T T ACCAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - AGT CA T C T T AACACAAGA T AA T T CAC T TGCCA TGGAAGAACGACAGT TGT T TGC T TGT ACGCAC TGCGA T AACAAA T A T AGGACAAAACGCGCC T T ACAA
GT T T T T A T AG - - - T AAAGA T T A T ACA T T A T T T TGA TGT T A T T T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AAA T TGAAAC TGAACAGGCAACAA TGCAAAACCAGGCAAA TGC
T AC T T T A T A - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T - - - - C TGT ACAGAA T TGGGT T CAGCA TGAAA T T C TGCA T A T AG
T AC T T T A T A - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T - - - - C TGT ACAGAA T TGGGT T CAGCA TGAAA T T C TGCA T A T AG
GT T CC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T T AC T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T CC T A T C T CC T AGT AAA T TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T C TGAAAGT A - AA - - - - CAAACA T T A T T CGAA - T C T ACGACC T CAAA - - GT A T ACAA T T T T T AAAA TGAGT T T T T CCAA T AA T T ACCAAAAAA T AGG - - - - - - - - - - AGT CACC T T T ACACAGGAAAA T T CAC T TGGCACGGAGGAACGACAGT TGT T TGC T TGTGTGCCC TGCGACAAAAAA T A T AGGT CAAAACAAGGT T T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T T A T A TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT A T T T T CACAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T T CCCA
T T T T CAA T A - - - - - - - AAA T CA TGT AGT A T T A T AGT T T CA T AGA T AACAGAGGT A T ACAA T T T T T AAAA TGA T T T T T T CCAA T AA T T ACCAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T T T T AGAC T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T AAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGC T T AA - - CGGAA T T AAACAAGT T AGGGC T CG - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T CGA T AAGT A TGAAAA T CA T ACA T T AGT CGAGAAC TGT CA T AGT AGCGTGTGT T T AA T T T T TGAAA TGA T C T T T A T T AA T AA T A T AAAA T AAAAAAG - - - - - - - - - - AGT CA T T T T AACACAAGAAAA T T CAC T TGGCACGGAAGAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGTGAA T AACGTGAA T CCGT T T T T AA T T AA T A T C T AAGC T T AACC
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TE: rnd_5_family_2065.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1358bp; fragments: 316; full length: 1 (>=1222.2bp)
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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 1358 bp
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TE: rnd_5_family_2065.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: 1689bp; fragments: 226; full length: 0 (>=1520.1bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2065
 size: 1298bp; fragments: 351; full length: 1 (>=1168.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1298 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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