
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12689
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGA TGT T AGGAC TGT CAA T A T A T T T T T A T AAACCA T AA T CACGAA T AA T T T C T T CGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T T T CA T AGT AAA TGA T T CAA TGT T T AAAG - - - - AAAA T C T CGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC T AAAAA T T A T AC T - AA T T A T AA T AAC T T T AGGAAAAAAA T A T T TG - - - - - - - - - AAA T A T TGGACCCAGAGGGAGGAAAA T T AAAAC TGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGA TGT A T AAGA T T T AA T T CGA T T T T T AAAAGCC T AGGT T C T AA T T C
- - - - - - - - - - - AC TGT CAA T A T A T T T T T A T AAACCA T AA T CACGAA T AA T T T C T T CGT C T A - - - - - - - - - - T AC T AC T T AAAA T T A T A T A T AA T T AAA T T AAA T T T T T AAAAAGAA T A T C TGT T T A T C T CA T T AAA T ACAACAAAAAAAGAAAAAAA - - AAAA T AGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC TGAGAA T C - - - - - T AA T TGT A T T A T A T A T T TGAACCAAA T A T T T AA T AAAC - - - T CAGGT AACAA T CAAACACCAGT AAA T T A TGA T T T TGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGA TGT T AGGAC TGT CAA T A T A T T T T T A T AAACCA T AA T CACGAA T AA T T T C T T CGT C T A - - - - - - - - - - T AC T AC T T AAGAGT A T CC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T T T CG - AGAA T A T AA T AAACCAGGT AAGA - - - - T AGACA TGC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC T T AGAAA T ACAC T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT T T CGT T T T AGT T T AC T CA T AGT C T AGGAAA T T AGGT T A T T T T A T
A T AA TGT T TGGA T CA T CCA T A T A T T T T TGT AAAGGT T T A T CACGA TGAA T TGA T T T A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T T TGA T TGAA T A T AAAGAAAA T AAGT A T T T C T T T A
A TGA TGT T AGGAC TGT CAA T A T A T T T T T A T AAACCA T AA T CACGAA T AA T T T C T T CGT C T A - - - - - - - - - - T AC T AC T T AAAA T CA T AC T CGAC T A T A T TGAA T T T T TGAAAAAAA TGT T T AA T T A T T T CA - AA T A T T T TGT TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAA T TGAA T T AGT AAGAAAGAAA - - GAAA T TGC T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AC T T AAAA T T - - - - - T AA T T A T A T T AAA T T T T TGAAAAA T A T A T T AGA T T A T T TGAAAAAA T T TGAAGAGACAGGT AAAAAA - - AACACAGT T TGA
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TE: rnd_5_family_4464.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 12689bp; fragments: 892; full length: 2 (>=11420.1bp)
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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 12689 bp
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TE: rnd_5_family_4464.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 12976bp; fragments: 880; full length: 2 (>=11678.4bp)
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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
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TE: rnd_5_family_4464
 size: 2819bp; fragments: 280; full length: 0 (>=2537.1bp)
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Before TEtrimmer 2819 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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