
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1431
AG - - T T T AAGT T AGGGAAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T ACC T A T T - - - - - TGT AA TGT AA T T CGA T T C T T CGA T CACA T T T TGCAAA T T CGT CAA T T ACG - - - - - - - - - - GGAACCAC T T C T T CCC T TGC T T CCA TGGA TGCACGCGC TGTGA T A T - - T AC T T T T C T A T TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - T T T AAGT T AGGGAAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T ACC T A T T A T T TGTGT AA TGT AA T T CGA T T C T T CGACCAC T T T T TGCAAA T T CGT CAA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GGGAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T ACC T A T T - - - - - TGT AA TGT AA T T C T T T T C T T CGA T CAC T T T T TGCAAA T T CGCCAA T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T CAAAAAAA T T - - GACCGA T TGC T - - - - - - - - - AA T T CACCAA - - -
AA - - T T T AAGT T AGGGAGGAGA - - - T T T T T AGAAAC T T ACC T A T T - - - - - TGT AA TGT AA T T CGA T T C T T TGA T CAC T T T T TGCAGA T T CGT CAC T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CA T C T AAGA T T CGC TGA T AAAAAGT CC TGAAGAAC T ACGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGGT A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - CACACAAAAA TGAAAAACAAAAA T T T T TGGGGACACAAAAA TGAC TGAAGT AA TGT AA T T CGA T T C T T CGA T CACA T T T TGCAAA T T CGT CAA T T ACG - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T CCC T TGC T T CCAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - CC TGACC T A TGGAAACCCAAACC T A T A TGT A T A T T CCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T T CC T TGC T T CCA TGGA TGCACGCGC TGCA T CA T - - T - GT T T C T CAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - T T T AAGT T AGGGAAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T AC T T A T T - - - - - TGT AA TGT AA T T CGA T T C T T CGA T CAC T T T T T ACAAA T T CGT CAA T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - T T T AGTGTGA TGGAACGTGAGA T T TGCGGAA T T TGCCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T T CAA T CAACA T A T T T AAACGT T T T TGG - - T T T A T T T AC T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T C T A TGA T T CGC TGA T AAAAAGT CC TGAAGAAC T ACAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGGT A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - A T T T AAGT T AGGGAAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T A T C T A T T - - - - - TGT AA TG - AA T T CGA T T C T T CGA T CAC TGT T TGCAAA T T CGCCAA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGAAAA T T AAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - T T T AAGT T AGGGAAGCAA - - - GT T T T AGAAAC T T ACC T AC T - - - - - TGT AA TGT AA T T CGA T T C T T T AA T CAC T T T T TGT AAA T T C T T CAA T T ACG - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T CCC T TGC T T CCA TGGA T ACACGCGC TG - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T CCC T TGC T T CCA TGGA TGCACGCGT CGT AA T A T C T T T A T T T T TGGAA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCCAA T T T AC T A
AA - - T T T AAGT T ACGGAAGCAA - - - T T T T T AGAAAC T T ACC T A T T - - - - - TGT AA TGT AA T T CGA T T C T T CGA T T AC T T T T TGCAAA T T CGT CAA T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T CCC T TGC T T CCA T AGA TGCACGCGC TG - - - - - - - - - - - - - A T T AGGA T A T A T - - - A T AGGC TGT T T T TGGT T C T AAGAAAA T T A T AA
TGT A T T T T CCCCACAGAA T C TGA T A T T T C T T AAC T T CAA T C T AC TGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCCC TGC T T CCC T TGC T T T CA TGGA TGCA TGCAC TGT AA T A T T C T T T C T T T T CAGAGAA T T A T A T CAAGT T CC T - - - - - - - T T T A TGAAGCCACAA
TGCA T T T T CCCCACAGAA T C TGA T A T T T C T T AAC T T CAA T C T AC TGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCCC TGC T T CCC T TGC T T T CA TGGA TGCA TGCAC T A T AA T A T T C T T T C T T T T CAGAGAA T T A T A T CAAGT T CC T - - - - - - - T T T A TGAAGCCACAA
AACAC T T AACAGCGACAACCAAAAA - - - - - GGCAACAAAGAAA TGA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCAC TGC T T CCC T TGC T T CCA T AGA TGCACGCGC TGT AAGAA T C T TGT AACCGGA T T CC T T - - - AAAAGCGGT T T T TGGT T T T AA T TGGGT AACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAAA T AAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCC TGC T T CCA TGGA TGCGCGCGC TGTGA T AA T CA T CAAA T T AAAAGGAA T ACAAGAAA T AGCC T CGGGT T T T AAA T AAA T CACAA
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TE: rnd_5_family_3854.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: 1431bp; fragments: 240; full length: 0 (>=1287.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1431 bp
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TE: rnd_5_family_3854.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: 1802bp; fragments: 157; full length: 0 (>=1621.8bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3854

 size: 512bp; fragments: 67; full length: 1 (>=460.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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