
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1461
GC T A T AGT CA - - - - - CGCCCA T A T T T AAGAAAGAAAA T AAACAAC T A - - GCCGAAAAC T A T CGACC T A T T AGC T TGGCAAGTGT CA T T TGT AAGTGT C TG - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CAGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T T A T AA T - - - - - - - - - - C T A T T T A TGAGCA T T TGAAAGAC T T T T A T AAAAACCAGA T
T T T AAAA T T C - - - - - - - - - - GTGAA T T ACAAAAA T AA T T C T AAA T AA - - - T CGAAAAC T A T CGACC T A T T AGC T TGACAAA TGT CA T T TGT AAGTGT C TG - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC T A T AGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T - - - A T AA T T A T C T A T AA T CAAAA T T AA T A T T T T T T TGT T A T T A - AAC
GC T A T AGT CA - - - - - CGCCCA T T A T T AAGAAAGGAAA T AAACAAC T A - - GCCGAAAAC T A T CGACC T A T T AGC T TGACAAGTGT CA T T TGT AAGTGT C TG - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T A T T A T A T T AAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAACACCC - GA T
GT AGGAGT CGT CAAGTGA T T CGA T T CAC T AAAAAGAA T CA T AA TGCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGAC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T ACAACACGA -
GC T A T AGT CA - - - - - CGCCCA T A T T T AAGAAAGGAAA T AAACAAC T A - - GCCGAAAAC T A T CGACC T A T T AGC T TGACAAGTGT CA T T TGT AAGTGT T TG - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGA T T T T A T CCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA - - - T A T T C T TGC T T - - - - - - - - T A T T AGT AC T A TGT CA T CAGC T - - A T
GC T A T AGT CA - - - - - CGT CCA T A T T T AAGAAAGGAAA T AAACAAC T A - - GCCGAAAAC T A T CGACC T A T T AGC T TGACAAGTGT CA T T TGT AAGTGT C TG - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T A T T A T AA T T A T T T - - - AGCAC TGT T T AGA T T T AC T T AGT AA T C - - - -
TGCACAA T C T - - - - - CCA T T A T AAAAAAA TGGAGAGAGAAAGTGGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TG - T CGA T T T TGT AA T AA T AA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T TGT T T T TGT C T CAA - - -
T C T AGT T T TGT T AA - TGT TGGTGA T CCGT CAAGT T AC T T T T AAA T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGT CA T T TGT AAGTGT C TG - - - - - - - - - - A T AGT CCCA T CGGGT T TGACCC T CC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T TGT A T AGT A T T CA T T CAAG - T TGT AA T T TGTGT T T T T A T T AGT T TG - GA -
T TGACCGT CA T T AA - GAA T T CAAAC T CAGA T AGT T ACCAGAGAACCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T AA TGCAAA T - - - - - - - T T AGCAAC T A T T CAA T T T C T A T AGACAA - - -
GA T AC TGA T AA T - - - TGC T T A T A T ACCGT T CAAAACA T AAAAA T A T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T A T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - AA T T TGCC T CCAAC TGAGAAC TGGA T
T CCACAGCCC - - - - - T T T T AAAAA T T AA T A T T T A T AA T C T T CA T T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AGT T A T - - - - - - A T TGT A T A TGGCAA T CAAC TGC T AC T T T T T CA TGT CGAGA -
CCCAAAA T T - - - - - - - - - - - - T T AACCAC TGT T AACA T T T T AAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T - - - A T AA T AA T T CA TGACAGCAGT T T A T ACA T T T C T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGT C TGC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAC T T T CGCGT T T A T AA T T T T AG - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T A T T A T AAC T - - - - - - - AGCGT AA T CGCGACCCAAC TGA T AGGAA - - T
- - - - - - - T CA T T AA T AGGT AACA T AACAAAAGAACAA T AAAA T CGAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGC T T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T AA TGCAA T C - - - - - - - GAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAAGC T T T T AA - TGT T T AGT T T CCGAAAA TGT C T T TGGAAGACGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCGCC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AC T T A T A T T T T T T CAAAAAAA T - - T
- - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T A T C T T AA T T A T T AGA T A T T AA T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCACC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T T A TGT CAA T T T T T AGT AAA TGGA -
- - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T A T C T T AA T T A T T AGA T A T T AA T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T CA T CGGGT T T T ACCCACC T AC TGT TGA T T T T TGT AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T T A TGT CAA T T T T T AGT AAA TGGA -
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TE: rnd_5_family_2733.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1461bp; fragments: 168; full length: 17 (>=1314.9bp)
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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 1461 bp
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TE: rnd_5_family_2733.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1771bp; fragments: 151; full length: 0 (>=1593.9bp)
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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_2733

 size: 1155bp; fragments: 177; full length: 26 (>=1039.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1155 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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