
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3003
- - - - T AGAA T T T TGAC T AC T - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGT CGT AGA T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C TGAGA - - - - - - GTGA TGT T TGT T TGT T AACAA T A T A T AGAAGCCGCAA T T T TGA
- - - - - AA T AC TGT CAAAAGT - - - AGT AAACAA T AA T AC TGCC T AAAA - CAAGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACC T A - - - - - - - - - - GT T AAGAAGT TGA T AGAACAGT CGAGAAGCGT T T CAGCGT C - - - - - - - - - A TGAGAGGCGCAC T CCCGTGT A T T AGGCGT TGT CAAAGCCGC T C T T T AGA
GA T C TGT CA T T T T TGAAA - - - - - - - T AAACAA T AAAAC TGCC T AAAAACAAGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGA
GA T T T AGGT T T T TGGTGAGGGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGTGGT AGA T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C TGAAA - - - - - - GTGA TGT T TGT T TGC TGACAA T A T A T AGAAGCCGCAA T T T TGA
GA T C TGT CA T T T T TGAAA - - - - - - - T AAACAA T AAAAC TGCC T AAAAACAAGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGG - - GTGA T CAA T AAA T A T A T AAAAAA TGACGGCGT TGG - - C TGTGT
T A TGT AAGC T C T T CAACAAAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGAAGT TGA T AGAACAGT CGAGAAGCGT T T CAGCGT C TGT T C TGAGGCAA - - - GC TGT CAA T A TGACA T CGGACGT CACGT AAGGTGCAAC T ACGC
GT T T T A T T T T A T T TGAAA T TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C TGAGA - - - - - - GTGA TGT T TGT T TGC TGACAA T A T A T AGAAGCCGCAA T T T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGAGGCGGT C T C T CC TGT A T T AGGCGT TGT CAAAGCCGC T - T T T AGA
A T TGAGCCGT C TGGA T T AA T - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA - - AC T A T T T TGT TGT AC T T AC T ACA T ACAAG - - - - - - - - - - - - - -
GA T C TGT CA T T T T TGAAA - - - - - - - T AAACAA T AAAAC TGCC T AAAAACAAGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - GT T AAGAAGT TGA T AGAACAGT CGAGAAGCGT T CCAGCGT C TGT T C TGAGGT ACGAGGAGAC T T A T CGGCAA T TGGCA T A T T TGAA TGT CC T AC T T T T AA
- - - - T AGAA T T T TGAC T AC T - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - GTGA TGT T TGT T TGT T AACAA T A T A T AGAAGCCGCAA T T T TGA
GA T C TGT CA T T T T TGAAA - - - - - - - T AAACAA T AAAAC TGCC T AAAAACAAGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGAGAC T CACAA T C T T T T A T T AAAAAA T A T - - - - - - - - - - - T T T AAA
GT T T T A T T T T A T T TGAAA T TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A T A TGAACAGCGAAAGT A T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T C TGT CA T T T T TGAAA - - - - - - - - - - - CAA T AAAACAGCC T AAAAGCA TGAAGAAGA TGACGGA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGG - - - GCAGT A T A T T C T T T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T TGGC T A T T TGAAAAACGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGTGAAAGT T AA T T T T T AACAAA T T T T T A TGAA TGCC - - - - T T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - AAAAAA - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - T T AAAGC T T T T ACCA T T AAAAAA T AAAGT - - - - - - - - T TGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T AA T T T T A T AGAACAGT CGAGAAGCGT T T CAGCGT C TGT T C TGAGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTG
AA T TGGGAAC T T T ACAGAA T - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGAAGT TGA T AGAACAGT CGAGGAGCGT T T CAGCGT C TGT T C TGAGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGA
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TE: rnd_5_family_2066.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3003bp; fragments: 4415; full length: 0 (>=2702.7bp)
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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 3003 bp
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TE: rnd_5_family_2066.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: 3523bp; fragments: 513; full length: 0 (>=3170.7bp)
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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_2066
 size: 790bp; fragments: 417; full length: 16 (>=711bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 790 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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