
Start crop Point End crop Point

MSA length = 19679
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - T C T AGT T ACACCCA T T T T T ACCAA T T AA TGA T AGAAGGT C - - CGGGAACAGAA T CCGAGGACCGCAA TGTGC T T CGAA TGT C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGGACGAGGGCGCGACACC T T AAAACGCGT CGAA TGT C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - GA T T AA TGA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAAACAA T C TGT CACA T C TGACA T T T T T T A T AAA TGTGT ACAC T
ACAGGAGAGAAAAAA T AACGA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAAACAA T C TGT CACA T C TGACA T T T T T T A T AAA TGTGT ACAC T
ACAGGAGAGAAAAAA T AACGA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - GC T C - - - - - - T C T AGT T ACACCCA T T T T T ACCAA T T AA TGA T AGAAGGT C - - CGGGAACAGAA T CCGAGGACCGCAA TGTGC T T CGAA TGT C - - - - - -
ACAGGAGAGAAAAAA T AACGA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGGAGAGAAAAAA T AACGA T T T T A T T C T T T T T T AAAGGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T ACACCCA T T T T T ACCAA T T AA TGA T AGAAGGT C T TGCGGGAAAA T T T T TGGAA T T TGCCAC T T T T T T T AAA T A T C T ACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGAAGAGAAAAGA T AGCGA T T T T T T T C T T T T T T AGGTGGT T CAAGCCG - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T ACACCCA T T T T T ACCAA T T AA TGA T AGAAGGT C T T C TGGGAAAA T T T T TGGAA T T TGCCAC T T T T T T T AAA T A T C T ACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - T C T AGT T ACACCCA T T T T T ACCAA T T AA TGA T AGAAGGT C - - CGGGAACAGAA T CCGAGGACCGCAA TGTGC T T CGAA TGT C - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T C T AGT T ACACCC T T T T T T ACCAA T CAA TGA T AGAAGGT C T T CCGGGAAAA T T T T TGGAA T T TGCCAC T T T T T T T T AA T A T C T ACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T CGA T T AA TGA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CAACGAGGCCGCGAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T A T T C T T T T T T AAAAGA T A T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_4748.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 19679bp; fragments: 13064; full length: 0 (>=17711.1bp)
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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 19679 bp
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TE: rnd_5_family_4748.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 20237bp; fragments: 10408; full length: 0 (>=18213.3bp)
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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_4748
 size: 7392bp; fragments: 5293; full length: 18 (>=6652.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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