
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1689
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T AGCA T AA T C T A T AA - - - - T T AAC T ACC T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T CCAC T T T TGT CCGA T AGTGT A TGT C T TGGGA T T TGACAA T - - - T T T T T AA TGT T AAC T A T T T - - - - - T TGT TGT A T TGAGT AA T T T C T A T AC T
T A - - TGTGGC T AAC T T T AAA T AA TGTGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGT A T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT ACGT T TGC T T A T AAAA T A T AA T - A T T T AAAAAA T A T A T A TGT - - - - - T T A TGA T A T T T T A T AC T T ACGACACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC T AAGA T C T T T T C T A T - - - - - AAGT AA T A T ACAC T A T CGGAAAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGAA T A T CAAAGA T T C T - - - - - - - - - T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGGT A T - T T T ACAA T AAA T AACA T T T T T A - - T T AGT T AGA T T T T T C T C T AA T T T T - AGAAAA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AAA TGAGT A TGT C TGC T - - - - - - T T T CGAAAAC T AGA T T C T T A T - - - T A T T AGT CAA T AAAACAGGT AACA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A - C - - - - - - - - - - AA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGGA TGCAGT AAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T C T T T C T A T CA TGA TGCA T AA T T T - - - - - - AA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T A T ACA T AAA T T T T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT T A T TGCACA T TGT CCAAA T A - - GAC T AA T T T TGA T T A T A T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT A T T T AAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - C T AAAACGCA T A T T T AAAA TGA TGACGT AAGT TGA T AA T T T A - - A T C T A T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A T A T AAAAC T CAA TGC T - - - - - - GAC T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AAAAAAA T A T A - - - - - - - - - GT A T A T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT 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 A T A T A T AAA T A T T AA T CC T T CA T AA T CA T T AAGAAAAAAGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - TGT CAAAAAA T A TGT TGA - - A T AGA T ACAA T AA T T - - - - - - - - - - - - T C T A T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AAA T ACAAA TGGC - - - - - - - - - - AA T C T AAA T A T AAA TGT T - - - - - - T T A T TGT A T T T AAGAC TGACAACA TG
GA - - - - - - - - - A T T A T T AAAAAA T A T A T AAG - T A T T A T T AGGA T AA T T A - - - - - - - - - - CACAA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A TGT CCCCGGA T C - - - - - - - - - - T T T ACAAGAGT AAACAC T - - - - - - T T T T T AC T A T T AA - - - - - - - - - CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CAAGAGT AAA T A T A - - - - - - - A T A T A TGT ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A TGT ACGT A TGGACGT AAA - A T A T T CCAAAAAAAGACCA T T - GT AA T T CAAAGT C T A T AG - - - - - - - - - - - - -
T T CAAC T TGTGGA T AAA TGA T TGGA T T TGAAGTGT T T C T AA T A T T - - - - - - - - T T C - GGCCAGA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AGC T A TGC T C T CAAAA TGA - - - - T A T TGGAACGGAAGCAGC T ACGA - CAA T CAACA T T AAGA T A TGGGAGACA
- - - - - - - - - - - - - - - A T CAC TGGAA TGT T CGGGGT T A TGAAGACAA T CAA T AA T T T TGA T T ACA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT ACA T AA TGT A T T A T A T T AGAA T A TGT A T AGT CAGA T AAA T T AA T AA T T C T T CA T C T A T AAAACA - - - - - AC T C
T AAA T T A TGT CAA T A T CAAGT T ACA T A T T - - - - GT A T T C T TGT T T A T C T - - - - - - - - - - ACACA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AAA T C T CGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T - - - - - - T C T A T A T CA T AGA - - - - - - - - - AA T T
GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGT T CA T T T T ACC T - - - - T T T T - - GGAGA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT AAC T A T A T AAAA T T T A T - - - - - - T C T CCGT AAAC T AAAGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGGC T A T T T - - AA - - - - - - GGC T ACC T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A T A T AGGT A T AGT C T A T AAAC T AAGT T T AGAAA T AAAAGT T - - - - - - T T A T T ACC T TGAGT AGAACCGT AC T A
T AAAA T T TGAAAAA T AAA TGGT ACA T AC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T A T ACAC T A T CGGACAAAAGT AGAGCAACA T T T CGA - - - - - - - - - - TGT TGC T C T AC T T T TGT CCGA T AGTGT A T A TGGT AA T T T T CAAAAAAA T AA T T T AA T CAACAGT AGT T CA T AACCAA T AA T A T T T AAAAAAAA T ACCA T A
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TE: rnd_5_family_2142.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: 1689bp; fragments: 419; full length: 150 (>=1520.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1689 bp
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TE: rnd_5_family_2142.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: 1991bp; fragments: 419; full length: 0 (>=1791.9bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (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_2142

 size: 1654bp; fragments: 442; full length: 158 (>=1488.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1654 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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