
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6100
C T T T AA T AACC T T T AA T A T T T T T T T T T T A T AA T T A T T A T A T T AA T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCA T C TGAA T T T T T AA T A TGT TGT AAC T AA T T TGT CGGAAGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T ACACGAA T T T C T TGCAGT T T A TGACAGA - - T C TGAGCCAAC
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T AGTGT ACAA T T T TGT T T T ACA T T T T AGT A T T AGGT AA T AA T T A T A T A - T T A T A T T CA T T T T AGTGT TGT T T T T AC T T TGT T T T T TGAAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T A T TGA TGA T T - GT A T A T T - A T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T ACCA T CCA TGA T AC T C T T C TGGAA T TGT C T T T TGCA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T CGTGT ACAA T T T TGT T T T ACA T T T T AGT A T T AGGT AA T AA T T A T A T A - - - A T A T T CA T T T T AGTGT TGT T T T T AC T T TGT T T T T TGAAAAAA T
C T CAAA T AACCGGT A - - A T T T A T T T C T T A T AC T T A - - AAA T T AA T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - T T AAC TGT A T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AA T AACC T T T AA T A T T T T T T T T T T A T AA T T A T T A T A T T AA T T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T AGTGT ACAA T T T TGT T T T ACA T T T T AGAACCAAGT AA T A - T T A T AAAAAAACACGCAAAAAAA T AA T AAC T T AAAC T CAA - - - C TGAAAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT AAAAC T C TGTGGT AGT A T T T T AAA T T T T C T C TGA T AGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAA T T T T T T TGTGACACGT C T CAA TG - - - GGCAGTGAGTGCA T AAACA T A - ACA T T T T T T TGT T A T T T T CAGT C T T T T T T T T TGAAAA - -
T T T T AA T AACC T T T AA T A T T T T T T T T T T A T AA T T A T T A T A T T AA T T AA T AC - - - - - - - - - - T T AA T T T AGTGT ACAA T T T TGT T T T ACA T T T T AGT A T T AGGT AA T AA T T A - - - - AGT T TGT CCGA T A T A T AC T TGA T T ACAA T T CGA TGT A T C TGA T AA T
- T T T AA T AACC T T T AA T A T T T T T T T T T T A T AA T T A T T A T A T T AA T T AA T AC - - - - - - - - - - T T AA T T T AGTGT ACAA T T T TGT T T T ACA T T T T AGT A T T AGGT AA T AA T T A - - - - AGT T TGT CCGA T A T A T AC T TGA T T ACAA T T CGA TGT A T C TGA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
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 size: 6100bp; fragments: 399; full length: 0 (>=5490bp)
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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 6100 bp
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 size: 6787bp; fragments: 388; full length: 0 (>=6108.3bp)
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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)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 200 400 600 800

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_2561

 size: 863bp; fragments: 160; full length: 41 (>=776.7bp)
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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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