
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7380
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAGA T T AAGGTGGT AGGAAGAAAA T T CAAAGA T T T T T A T AAAAAACCA TGT CCC T CGT CAGAAC T TGGAGT T T T T CAAGTGT CAGAA T TGGA T AACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T AAAAA T A T AAAGT - - A - - - - - - - - - - AAGGAGA T T AAGGTGGT AGGAAGAAAA T T CAAAGA T T T T T A T AAAAAACCA TGT CCC T CGT CAGAAC T TGGAGT T T T T CAAGTGT CAGAA T TGGA T AACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAGA T T AAGGTGGT AGGAAGAAAA T T CAAAGA T T T T T A T AAAAAACCA TGT CCC T CGT CAGAAC T TGGAGT T T T T CAAGTGT CAGAA T TGGA T AACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAGA T T AAGGTGGT AGGAAGAAAA T T CAAAGA T T T T T A T AAAAAACCA TGT CCC T CGT CAGAAC T TGGAGT T T T T CAAGTGT CAGAA T TGGA T AACC
- - GT AAAACGGT TGACGCAAAGC TGCAAAAACA T T T CA TGT CC T AAAAAA T ACGC T T AGAAGAC T AGAAA T AAAAA T A T AAAGCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAACGGCAAA T T T AAGT T T AAAAAGA T T T T T T A T T T T CCAAAAAC T T C T T T C T A TGAAC T AGAAA T AAAAA T A T AAAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAACGGCAAA T T T AAGT T T AAAAAGA T T T T T T A T T T T CCAAAAAC T T C T T T C T A TGAAC T AGAAA T AAAAA T A T AAAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAACGGCAAA T T T AAGT T T AAAAAGA T T T T T T A T T T T CCAAAAAC T T C T T T C T A TGAAC T AGAAA T AAAAA T A T AAAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAACGGCAAA T T T AAGT T T AAAAAGA T T T T T T A T T T T CCAAAAAC T T C T T T C T A TGAAC T AGAAA T AAAAA T A T AAAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGGAA T AA T A T AGGCGA TGGAAAA T T T AGAGAC T T T AAAAAGA T AC TGT AGGC TGC T A T ACGAGT C T CCAC T TGCCAAGAGT CAAGGC T CAGCGT T C
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TE: rnd_5_family_3000.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7380bp; fragments: 41227; full length: 0 (>=6642bp)
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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 7380 bp
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TE: rnd_5_family_3000.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: 7551bp; fragments: 41308; full length: 0 (>=6795.9bp)
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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_3000

 size: 1124bp; fragments: 108; full length: 1 (>=1011.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1124 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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PFAM domains
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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