
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8104
GT A T T T AA T A T AAAACA T T AAAAGA TGA T AAAA T AAA T AAAAAGAAAAAA T T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T TGGGT AGCGTGAC T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A TGAAGGAAA T AA T C TGT T ACACGAAC T - - - - - - - A T A TGT A TGT AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T AAA T A T AAAGT A T AAAAAGA TGA T AAAA T AAACAAAAAA T AAAAGT T A T C TGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T TGGGT AGCGTGAC T - - - - - - - - - - A T AA T A TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACACC T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - TGGCAAC TGT T AC T T T TGG - - - - - - - - G
T T A T T T AA T A T AGAA T A T T AAAAGA TGA T A T AA T AAA T AA T AAAAAAGAA T T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T TGGGT AGCGTGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGT - - - - T AAGAAAGA TGT A T T AAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T AA T A T T AAA T A T T AAAAAA T T A T AAAA T AAA T AAAAAAAAAAAA T T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T TGGGT AGCGCGAC T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAACACC T T T AAC T AAAACAGA TGT AGTGACGAGT AC TGGCAGT T T AA T T AG
T T A T T T TGT A T AAAA T A T T AGAAGGTGACAAAGT AGA T AAAAAAAGAACA T CA TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T TGGGT AGCGT AAC T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA TGA T A T AAA T AA T AA T A T A T AGGAAA T AA T C TGT T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T AGGT CA T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACA T C T T TGC T AAC T A T CGCAAA T AGAAGAAA T CGCAA T CGT AGT T TGA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAACACC T T T AAC T AAAACAGA TGT AGTGACGAGT AC TGGCAGT T T AA T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAGAGT C T C - AAACA T TGCAGGGC TGGT AAC T C T TGA T AAAAGT T T AC T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACA T AGGT C T T ACC TGCGA T AGT C T T AAAAGA T T A T T A T T TGAA T A T AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAA T A T T T T - - - - - - - - - CAGGA T CGC T AGT T CA T CGT TGC TGT T T AA T T AC
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TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 8104bp; fragments: 883; full length: 0 (>=7293.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8104 bp
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TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 8416bp; fragments: 883; full length: 0 (>=7574.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2686
 size: 4470bp; fragments: 317; full length: 11 (>=4023bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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