
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3522
A T C TGAAA T AAAC T C T A T T T AGAC T C TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAC T T T CGTGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AAA T C
ACCA T AAAAAAAA T A T T CCA T AGGAGTGT T T CACA T T CA T TGCCACAAA - T A T T T T T T TGA T T AAGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAA T A T T C T AAC T T - - - AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAA - - - - - - - - - - GC T AAGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAGT T A T T TGT T T A - - - AAGT AA T ACC T AGGT ACC T A T T T AAAAGAGGC T
ACA T AAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - CA TGT TGAC T AAA T AGT T A T T AG - - - - - - - - - - - AC TGACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC TGAAA T CA T AAA - - - - - - TGAAA T T T T T TGTGCC - - - - - - - - - - - - - AAAA
AC T T T AAC T AAAGTGAC T T T AAGGGT TGT A T T A TGAAAC TGGGCGT T AAA T A T T T T T T T T AC T AACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AA T T T C T T C T T A T T - - - T T AAA T T T ACAGTGT T T C T T - - - - - - - - - - - - -
A T TGA T AA TGT T T T A T T T - - AA TGT T AACA T T AC T AC T T T T T CAGT AAA - - - - - - - - - - - T T T AACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAA T C TGT TGT T T TGT T AAACA T TGT A TGT ACAC T CA T A T T AACAC T AA T
AC T T T AAC T AAAGTGAC T T T AAGGGT TGT A T T A TGAAAC TGGGCGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AA T AC T T T AAA T CC - - - T AAA T A T TGT AGT ACCACA TGT T ACAAA T AAA T
- - - T CGGT CAAGCCGT T A T AGAGGAGT ACGGT A T C T AAAAC TGTGACAA - CA T T T T T T T T - - - - ACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T T AAC T AAAGTGAC T T T AAGGGT TGT A T T A TGAAAC TGGGCGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAGT T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGT C - - - - - - - - - - - - - GAAG
A - - ACAGA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - CA T T T AAGT T CACAC TGT AA T A - - - - - - - T C T AC T T ACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T T AC T C T T C T T T TGAGCAAAA T A TGA T T T A T A T C T TGAA T T T CA T AAGA T C
A - - AAAAGT A T A T T AACC - - - - - - - - C T CA T T T AAACC T CC TGAACAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T AAAGAAAGT TGT T T AGGAGA T C T AGGT TGGGA T T T T AC TGGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - AGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAGT TGAGGGC T TGGT A TGGGT T T TGGTGGGT CGT T T TGGTGAGGCAGTG
CC T T T TGA TGCC T T ACGC T AAAA T TGA T CAA T T T T AA T T T T AAAGC T AGA - - - - - - - - - - T C T T AGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T T AGT - - - - - - - - - - GT AAAA T A T T T AAGGT A T TGT T AGGGT A T AA T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAG - - - AGTGT T AAAAA TGAGAC T A T T AGA T A T C T T C - - - T T T AAGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T AAGAGTGT T TGT T T - - - - - - - - T A T A T T ACAC T T T T A T T C T TGT AAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAAGAAAA T C - - C T ACA TGACAAA T AC T CAAAC T T T AGGT A TGT A - - - - - - - - - - - AA T T AGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T T AG - - - - - - - - - - - - - A T AAA T - T T A T AAAGT TGT CA TGGT AACAAAA T T
A T T A T AAGCGTGT T AA T T CGAGGGAAAA T AA T T T T AC T T T CGGAAAAACA T A T T T T T T T T T T T AACAACCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - GT CGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGGA T AC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAGGGCCGA T T T CA T AA T CAA T T T AAAGT T AAC T T T A - - - - - - - - - - GT CCCA T T T AGC T AAGGT CGC T T T AAGTGAA TGA T T A TGAAA T CGGCCC T CAGT AA T T T AAAAAA TGTGAAAGT T AAAAAA TGGCG - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_2122.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3522bp; fragments: 3549; full length: 14 (>=3169.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3522 bp
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TE: rnd_5_family_2122.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 3825bp; fragments: 3548; full length: 13 (>=3442.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2122

 size: 3672bp; fragments: 3573; full length: 14 (>=3304.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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