
Start crop Point End crop Point

MSA length = 545
A T CA TGGAAAAA T A TGT T T T T C T AAAAACAA - - - - - - - - T AGT TGT AGT T T T T A T T T TGT T TGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T A T T AGT - - - - - - - - - - T CGAAACGT CGA T AAC T A T AAACA T T AAACC TGAGT T T T A T T TGACCCAA - - - - - - - - - - - - - AAC T AAAA - - - - - AAACAAC T T T AAC T A T T T T T TGGG
AA T A T ACAA T A T T T CGT TGT T C T AGTGACCCCAAAA T AA - - - - T T T T T T T T T T T T T T AGT TGGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T AGT AGT - - - - - - - - - - T CGAAACGT CGA T AAC T A T AAGCA T T CAACC TGAGT T T T A T T TGACCCAGA T AAAAACA T A T A T A T T AAAA - - - - C T T T T AA TGTGAAA T AA T T T T T CGG
T AA T T A T CA T A T C TGGT TGT T C T AGTGACCCCAAAA T AA - - - - - - - - T TGT T T T T T T AGT TGGA T C TGAGT CCAA T AAAAC T A TGA T T AA TGT T AGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAAGC T T T T T A T A T AA T AAAAA T A TGA T AC T T CCGC TGA T C T C T CGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - A T T T CGT T T AAAA - - - - - GT C T T T T T T T TGT AGT T T C T T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA T ACA T AA T AA TGT T T T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T ACCGGGTGGCCCA T T AGT
GA TGTGT CAAC T T AA T T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAA T T T T C TGT C TGAGA - - - - TGT CCAA T C T T TGT T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T AGT TGGA T C TGGGTGAAA T AAAAC - - - - - T CAA T T T T AGT AGT - - - - - - - - - - T CGAAACGT CGA T AAGT A T AAGCA T T AAACC TGAGT T T T A TGTGA T CCA - A T - - - - - CCAAC T A T AAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGG
- - - - - - - - - - A T T T CGT TGT T C T AGTGT CCCCAAAACAA - - - - - - - - T T T T T T T T T T AGT TGGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T AGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - T T T T T A T T T AACA - - - - - T T T T AA TGT T T T T T A T T CC T T TGT
AA T AAAA T A T AAA T AAA T ACCA T AAGGAA T AAAAAA T AA - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAAACGT CGA T AAC TGT AAGCA T T AAACC TGAGT T T T A T T TGACCCAGA T - - - - - CCAAC T A T AAAAAA - - - - - AAACAAC T T T AGC T A - - T T T TGGG
AAAA T ACCAAA T C T C T T T T T T T T AGAAAAAA T AAAA T AA T A T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAACGTGT CA T TGGAAAAAAA T A T A T A T ACCGGGTGGCCCA T T AGT
AGT T CGT CGT C T T T TGT T C T C T T T A T A T T T ACAGCGTGA - - - - T A T T A T AGT T T T T T AGT TGT A TGTGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T AGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - TGT AC T A TGCGA T AAAAA - A T T T T T CCA T TGAAAC T T T T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - A T T T CGT T T AAAA - - - - - GT - - C T T T T T TGT AGT T T C T T TGT
T T A T TGT AA T A T T T CGT TGT T C T AGTGACCCCAA - - - - - AA T AGT TGT T T T T T T T A T AGT TGGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T AGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - CC TGAAGGACAGAA - - - - - AA T CGAGT TGT A TGG - - - - - T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T A T A T T T C T T T T AAAA - - - - - GT - A T T T T T T TGT AGT T T C T T TGT
AAAA TGAAA T T T T T AGT CCGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AC TGAA T A - - - - - - - - - A T A T T T C T T T T C T T T T T CGT
AC T AAAAAC T AACGGCGT A T T T T AGGAACAAAAACACAA T AGT TGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT CGA T AAC T A T AAGCA T T AAACGTGAGT T T T A T T TGACCCAGA T - - - - - CCAAC T AA T AAAAA - - - - - AAACAAC T T T AA T T A - - T T T TGGG
- - - - - - - - A T A T T T CGT TGT T C T AGTGACCCCAAAA T AA - - - - - - - - TGT T T T T T T CAGT TGGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T T AA TGT T AGT AGT - - - - - - - - - - T CGAAACGT CGA T AAC T A T AAGCA T T AAACC TGAGT T T T A T T TGACCCAGA T - - - - - - - - - CCAAC T A T AA - - - - T ACC T T T T C T TGAAAC T T TGT TGAC
GA T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAGT TGT T T T T T T T AGT TGGA T C TGGGT CAAA T AAAAC T CAGT T TGA TGT T AGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - CGT T T TGCGC TGT AAGGA - GAA T AA T A T AA TGAA T A T T T T AA T
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TE: rnd_5_family_2741.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: 545bp; fragments: 168; full length: 0 (>=490.5bp)
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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 545 bp
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TE: rnd_5_family_2741.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: 933bp; fragments: 17; full length: 0 (>=839.7bp)
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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_2741

 size: 368bp; fragments: 201; full length: 1 (>=331.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 368 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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