
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1292
TGGAACACGA T AAA T T - - T C T A T A T CGA T AGT T CA T AGT AAAAAGT CAGT T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCGGG - - - CCAAGAAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T T A T CA T ACC T AGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
TGGAACACGA T AAA T T - - T C T A T A T CGA T AGT T CA T AGT AAAAAGT CAGT T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCGGG - - - CCAAGAAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T T A T CA T ACC T AGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAAC T T T T CGGGA T TGACA T CCC T AC T AC TGT AGAAGCC T TGA TGGT AGC T C T A T T T AAA T AACAA T CC T - A T A T AC T AGT CA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA TGAAAACC T T T CGGGAC TGACA T CCC T AACACC - - - T AAAC T T T - - CCACAGC TGAGA T A TGC T AACAA T T C T CAA T T AC T AGT T A T TGC T C T C
TGGA - - - - - - - - - - - - T A T T AA T C TGTGCCACA - - - - - - - - - - - - - - A T AC T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCGGGA T CCCAAGGAAAG - T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T TGGGA T TGACA T CCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T ACC T AA T T AAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAAAA T AA T AAA - - T A T T T A TGCAC T T CGCA T C T TGAA - - - - T T C T CA T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCGGGA T CCCAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T AA T T C T A T A T AAA - - - - AA T AA T T A T T A T A T T ACA T T A - - - - - - - - - A T A T A T T A T CAAAA T T T A T T
T AGAAAA T AA T AAA - - T A T T T A TGCAC T T CACA T C T TGAA - - - - T T C T CA T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCGGGA T CCCAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T AA T T C T A T A T AAA - - - - AA T AA T T A T T A T A T T ACA T T A - - - - - - - - - A T A T A T T A T CAAAA T T T A T T
TGGAA - - - - - - - - - - - GACGA T TGT C TGA T A T CA T T T C T CAAAACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCCCAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACA T T T TGGGA T TGACA T CCC T AA T TGT T T A T A - - - - - - A T AGACAGC T AGT CAAC T CCG - - - - C T C T T - - - - - T CACCCGCGC T TGGC
TGT AAA T T AA TGCA - - T A T T T A T T T T T AA T A T CCA T T T AAAAAA T T C TGA T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAACCGA T CCAGGA T C T CAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T AC T T C T A - - - - - - - - - - - A T CAAAA T T A T T T AAAAGCA - - - - - - - - - C T A TGC - - GT AGC T T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T ACCAAACA TGT T T T AAAA - T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGGGA T CCCAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGAC TGA T A T CCC T AA T A T CAAA T AAAC T T T ACACACAGCC - - - - - - - - - - - - CAA T TGT - AGGT AC T AGCGA T T T T T A - -
TGTGAAA T AACAAGA T T AC T AA T CA T A T AAACAACAAAAGAAAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGAGA T TGACA T CCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCAACGAAAGTGAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGA T T T T TG - -
TGGAA - - T AA T AAAGT T T T T T A TGT CC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGACCAA T CCGGGA T CCCAAGGAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T A T T T CGA T A T T A - - - - - - T T CA T T T T T A T A T CGA T T T T - - - - - - - - - - T A T A T - - - - AA T T T T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGAAAACC T T T CGTGA T TGACA T CCC T ACA T A T A T AAAACC T CA T ACGC TGC T TGT A T CA T A T T AA - - - C TGT T - - - - - A T C T CGAGT TGGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAAGC T T T CGGGAC TGACA T CCC T AA T CAAA T A T A T AA T T T A TGAACAA T T T A TGTGT AGT AACAG - - - - - AAA T A T TGGCGGGT T CA T - -
- - - - - - ACGA T AAA T T - - T C T A T A T CGA T AA T T CA T AGT AA - - - - - - GGA T T AGGA T T CAA T CGT CCCAGAAC TGA T CCGGG - - - CCGAGAAAAGT T TGT - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T T A T CA T ACC T AGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
TGGA T A T T AA T AAC T CGACC T A T T T T T T AGACA T T T A T T A - - - A T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T A T C T CAA T ACCAA - - - - AA T AA TGA T AACAAAACGT TGACGA - - - - - GT A T AGAA T CGCGT AC T CGA
TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AA TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T AGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T A TGAAAACC T T T CGGGA T TGACA T CCC T AC T T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T AGCGA T T T T CG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC
TGGA - AA T ACAC T C T T T A T AAA TGCC TGT T CCCGCC T TGACCGT T A T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T AAC TGAGC T AA T T T A - - - - - - - - - - - A T AGGTGT CGCCC T T CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAGGGTGAGT C T T AAAGAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AA TGAAAACC T T T CGGAA T TGACA T CCC T AA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1292bp; fragments: 260; full length: 0 (>=1162.8bp)
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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 1292 bp
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TE: rnd_5_family_3790.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: 1685bp; fragments: 240; full length: 0 (>=1516.5bp)
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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_3790

 size: 875bp; fragments: 194; full length: 9 (>=787.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 875 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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