
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4411
AAA T T AAA T T CGT TGAAA T T T C TGT T T AAA - AA T AAAGT CA T T A TGA T T T CGAGT T CGA T A TGT ACAGCGGT ACAGAC T AGACGT T AGA T A T CGTGC T CC - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T CAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T T T AGA T CACGGAGAA T AGC TGT TGCGA T T CGT T T T TGT CA T T TG -
A T A T TGACGT T C T - - - - - GC T T TGT A T AAA T AA T AAAA T CGA T T T AA T A T TGAGT T CGA T A TGT ACAGCGGT ACAGAC T AGACGT T AGA T A T CGTGC T CC - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T A T CGGGAA T T CGGG - - T ACA T ACACCGACCGGGA T T T CGGGA T CCA
A T AA T AAAC T T T T C - - AC TGT C TGT TGCAA T AA T AAAA T CA T T T CGA T A T T AAGT T CGA T A TGT ACAGCGGT ACAGAC T AGACGT T AGA T A T CGTGC T CC - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAAA T T T AAAAAA TGA T C - - T A T C T T C T CCA - T T T - T AC T T T ACA - - - - -
AAAA T AAAA T AC T C - - T A TGGA T AGT TGAGT AAAAAAA T AAA T CCA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AAAAC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T CCCG - T T CGCA T C TGT CAC T ACA
GAA T T CCA T T T T T T - - AAAGT C TGC T T T AA T CA T ACA - - - AGT T CGA T A T TGAGT T CGA T A TGT ACAGCGGT ACAGAC T AGACGT T AGA T A T CGTGC T CC - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T T AAAC T CGT TGAA T TGGGGGA T CCA T T T ACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T T CAA - - - - - - - - - CA T T CCGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T T TGAA T T TGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C TGCG - C T TGCA T A T CACAGT T CA
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 A T AA T AA T A T A T A T A T A T TGTGT T CGA T A TGT ACAGCGGT ACAGAC T AGACGT T AGA T A T CGTGC T CC - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 - - - - - - - - -
AGA T T AAA T T T T T CGAAA T ACGT A T C T AA T CA - - - - - A T CAGT T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T A T AAA T T T T AAGT AAACA T T A T A T A T T AGCA T T T - - - - - - AAA T C T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CCGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGT A T T AAACGGT TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T A T AC T T T T C - - T ACGT A T AC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA - T TGAA T T TGAA T T TGAA T A T T T T T ACAACAAA - - TGGC T T T T T AAGCA T ACA T T T CCCA T T CC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAAC T T ACGT T AAC T AAAAA T A T T T T - - - - - - CA TGT T T T T A T T A T CACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAAA T CA T CCGG - - - - - - - - - - - - - - - ACGGA T CA T CCGC T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA T T T AA T AC TGA T AAA T AAA T A T T T TGAA T T TGAA T T TGAA T T TGAA T TGAA T A T AAAGCC T AA - - - - - - - - - - - - T T CACACC T C T AA T T T T -
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TE: rnd_5_family_586.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4411bp; fragments: 67; full length: 7 (>=3969.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4411 bp
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TE: rnd_5_family_586.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: 4714bp; fragments: 67; full length: 6 (>=4242.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_586

 size: 6023bp; fragments: 175; full length: 2 (>=5420.7bp)
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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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