
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1908
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T TGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - AC T A
- T T T A - A T T CAGT T A T T T AA T T A T T T AAGA T T AAAAA T A T C T TGAC T AAA T T T AAA T T T T T A T T T A T T TGAA T AAAA T A T CA TGT T T A T T T T T T C T AC T T - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T CAAA T T T CCA T AC T T T T AGAGAAAA T T AAAAAAAAAAA T AGT TGAA T T T
T AC T A - A T A T AG - - - T T T AGT TGA T T A T AA TGA T AAA T - - - A TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CC T AC T T - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T CC T C T TGT AAA TGT C T T T ACAGT AAA TGT C TGT C T CAAA T TGT A T AA T T T
CA T TGC - - - - - - - - GA T A TGT TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T C T T T T C T C T T C T A T T T T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T
CA T TGC - - - - - - - - GA T A TGT TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T C T T T T C T C T T C T A T T T T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T
- A T T A - - - - - - - T T T T T T T A T TGGT T A - - - - - - - - - - - A T A T TGACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T AACGCCCCGGT ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T C TGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGCGGAA - AGT A T CAC T T T CCGCAC T T A T T AGGAAAA T AAC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAA T A T AAAA - - AAAA - - - - - - - - - ACC T
- - T T ACA T A T AGT TGT TGTGT TGT T T AAAC T T A T AAA T A T C T TGAC T AAA T T T AAAA T T T T A T T T A T T TGAA T AAAA T A T CAAAA T T A T T T T T CC T AC T T - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T CCAAA T T T CCA T AC T T T T AGAGAAAA T T AAAAAAAAAAA TGGA T AAA T T T
- - T T ACA T A T AGT TGT TGTGT TGT T T AAAC T T A T AAA T A T C T TGAC T AAA T T T AAAA T T T T A T T T A T T TGAA T AAAA T A T CAAAA T T A T T T T T CC T AC T T - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC - - - T T AGGGAAA T AAC T A T T CCAAA T T T CCA T AC T T T T AGAGAAAA T T - AAAAAAAAAA TGGA T AAA T T T
CA T T A - A T A T A - - - - C T T T A T TGC T CAAAA T T A T AGGT - - - - T AAC TGGA T T T AAAA T T T T A T T T A T T T AAA T AAGA T A T CAAAA T T A T T T T T CC T AC T T - - - - - - - - - - T TGCGTGAGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T CC T T T - - - - - - - - - C T CA T A T AAAACAAACA T AAA - - AA T A T T TGA T C T
- - - - - - - - - - - - GTGAC T AGC TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCCGGAAAA T A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T T T A T T A T T CAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T TGT T AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGTGCGGAAAAGT A T CAC T T ACCGCAC TGGT T AGGAAAA T AAC T A T T T T CGCAAA T - - - - - T C TGCCAAAA T A TGCAA - - - - - - - T T T ACAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T
CA T T ACA T A T AG - - - C TGAACCGA T T T AAA T T C T AAA T A T C T T T ACC - - - T T TGT AA T T T CACA T A T T TGAA T T AAGCA T CAAAAC T A - T CGGT T CAC TG - - - - - - - - - - T TGCGTGCGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T ACAC TGT T TGGT T C T AA T T CAAAGAGT AAGT CAAA T AAA T TGT T T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T T AC T T - - - - - - - - - - - - - CGT T CGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T A T T C TGC T CAGGT C T T T AAAAGGAA T AAAA - - - AAAAAGAAA T AAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CC T AC T T - - - - - - - - - - - - - CGT T CGGGAAAGT A T CAC T T T CCGCAC T TGT T AGGAAAA T AAC T A T T T A T T C TGC T CAGGT C T T T AAAAGGAA T AAAAAAAAAAAAGAAA T AAA T CA
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TE: rnd_5_family_25911.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: 1908bp; fragments: 567; full length: 0 (>=1717.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1908 bp
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TE: rnd_5_family_25911.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

 size: 2284bp; fragments: 490; full length: 0 (>=2055.6bp)
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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_25911

 size: 207bp; fragments: 264; full length: 57 (>=186.3bp)
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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 207 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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