
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13890
TGAAAA T T A T ACA T CCAC T A T ACA T TGAAAAACCCGCAAAC TGT T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T T A T - - A T T AAA - - - - T A T A T A T A T AA T A T A T AGT A T A T A T A T A T A T A
T A T AAAC T C T CCACC T A T T C TGT A T T AAAAAAC T C TGGCAC T T C T A TGGT T T AA T T T TGT CGT T T AAGTGA T T A T T T A T AAAA T A T T T AA T AA T A T AC T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT - - - - - A T A TGT C T A TG - - - - - - - CA T TGT T T ACA T T A T ACGT AC T C T T T A T T T T T A T T
T AAGGA T TGT A T CCCGA TGGCAAA T T AAA T AA T C T C T TGACCCCAGAAAA T T AA TGT T A T CGT T T AAA TGAA T A T TGAAAAAA T AAA T AA T A T T A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T - - - - - - - - - - - - T C T T T ACA T T A T ACGT AC T C T T T A T T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - CCCCA T AGT AAA - AGAA T AACGCA T A T ACGCCAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAAA TGAAA T T T A T A T T T T AAA - T T T T T A T T T C T C TGAAAGCAAGT A T T T AA T T T T AA TGT T T T AA T AAA T A T A T AAAAAGT AAA T T A T A T T C TGAAA - - - - - - - - - - A T A T A T A T A TGT - - - T AAA T A T A T T T A TGT CGA T A T - - - - - - - - - - - - - - CGA TGC TGA T CAA T T CA T TGCAGGGA T ACGACACAGT CAGTGGGACGGT A
- - - - - - - - - - - - CCCCA T AGT AAA - - GAA T AACGCA T A T ACGCCA - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T - A T AAGACGT TGA T TGAACCA - C T C T CGCA T TGGAC TGT C T ACGT A T T T C T ACG
T AAAAA T T A T A T C T C T ACAA TGGA - TGAAAAAGT T T T T T A T TGCGAACA T T T AA T T T T A T CGT T T AAA TGGA T A T T T AAAAAA T AAA T AA T C T CA T ACAA - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T TGCCA T T AGACAC T AGACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGGGT CC TGCA - - - AA - - GAAC T T - - A T T AGA T CA T T T T T T AAA TGGAACACCC TGT A T A T T ACCGCA
T AAAAA T T A T A T T C T TGCCGTGAA T C T CACCGC T AGT T T CCGACAGT ACC T TGA T T T T A T CA T T T AAACGAA TGT T T AACAGA T AAACA T T A T T A T ACAA - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAGA T AAAGT T T TGA T T AAA T CA T T T A T TGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGT A T T A TGT TGT T A T T C TGAA T T T AA T AA T T T AC TGAC TGAGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAAA T A T T T T C T TGGGT T CA T T T A T AA T AAAAC T AAGA T T AAA T CA T T AAAAACA T T AAA T A T T T T T T T T T T T T T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_296.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 13890bp; fragments: 41779; full length: 2 (>=12501bp)
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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 13890 bp
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TE: rnd_5_family_296.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 14280bp; fragments: 41779; full length: 2 (>=12852bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_296
 size: 2937bp; fragments: 693; full length: 1 (>=2643.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2937 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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