
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4385
T CAAAC T CA TGCA TGTGA TGACGGT A T TGGT ACCACCAAA T TGCAAAGT AC T CC T T AAAAA T T AA T T C T T T AAGT T AAC T T C T AA T T T C T T TGA T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT A T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T CA T A TGGT T AAAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 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 T A T A T
T CAAAC T CA TGCA TGTGA TGACGGT A T TGGT ACCACCAAA T TGCAAAGT AC T CC T T AAAAA T T AA T T C T T T AAGT T AAC T T C T AA T T T C T T TGA T T AAAG - - - - - - - - - - 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 AACAGGAGC TGT T T T A T CA T AA T T T C T T CAAA T AAAAA T T T A T T A T T AA T T T AA
T CAAAC T CA TGCA TGTGA TGACGGT A T TGGT ACCACCAAA T TGCAAAGT AC T CC T T AAAAA T T AA T T C T T T AAGT T AAC T T C T AA T T T C T T TGA T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAAA T T T AA T AACA T T TGGT AAAAGA - - - - - - - A T CGT T T T T A T AG
T C T AGT T A TGGC - - - - - - - - - - - GT A T AAA TGGT A T AAAAGT T T T CAA T - C T CC T T AAAAA T T AA T T C T T T AAGT T AAC T T C T AA T T T C T T TGA T T AAAG - - - - - - - - - - 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 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 CGC T TGC - - - - - - - - - - - - - - - GGA T CCACGCA T T T T AAA TGT AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA T T AAA T AA TGT T T AAA T A T A T T - AA T T T T C TGT T T TGCA T T C
T C T AGT T A TGGC - - - - - - - - - - - GT A T AAA TGGT A T AAAAGT T T T CAA T - C T CC T T AAAAA T T AA T T C T T T AAGT T AAC T T C T AA T T T C T T TGA T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T T A T T CA T T T A T CA T T T A T T CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAA T T AA TGCA TGTGA TGACGA TGGAGC T A T T T AAAAA T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAAGT T AAGT T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A TGT AGT CCAGT CACCAACACA T CA T A T T A T T T T T T T T T CAC T T
T ACGAC TGA T T - - - - - - - - - - - GA T T AAAA T C T A TGAAAA T T A T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT T T AACCAAGACA T T T A T AA T T AA T A T T A T T A T T A T C T - - - - -
T ACAA T T AA TGCA TGTGA TGACGA TGGAGC T A T T T AAAAA T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT T T AACCAAGACA T T T A T AA T T AA T A T T A T T A T T A T C 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 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 ACACA - GA TGA T T AAA T AAC TGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 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 T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAC TGTGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T CAA T TGGCACGCAACAAAAGAAAAC TGCA T C T T T TGTGCAG
T AAA T T T T A T AAAAGT T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAAAGT T CGAA T T C T T T TGT CAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T AA T T A T C T T A T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGC T TGCGA T CCCC T CGCAGTGACA T A T T A TGGC T CCGC TGT T T CAG
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TE: rnd_5_family_3495.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4385bp; fragments: 217; full length: 0 (>=3946.5bp)
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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 4385 bp
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TE: rnd_5_family_3495.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 5708bp; fragments: 187; full length: 0 (>=5137.2bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000

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_3495

 size: 3377bp; fragments: 197; full length: 9 (>=3039.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3377 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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