
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8906
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAGACAGACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T T AA T A T CGA T A T A T T A T T AACA T T T AAAA T A T CGAGCA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T T AA T A T CGA T A T A T T A T T AACA T T T AAAA T A T CGAGCA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T T AA T A T CGA T A T A T T A T T AACA T T T AAAA T A T CGAGCA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - GA T T A T T A T T T T ACC T AACA T T AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGAA T AACAGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA T C T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
GT T TGT T CC T C T AA T T T CAA TGT AAGCA T ACAGAGCA T T AAAA T T AGAG - A T AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T TGAAAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - T T A T T T TGT AGT T T T T T T TGGCGAAA T ACCCA T TGGA T T T T T - - AA T AGT AGTGAA T AA T AGGGA T A T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T T A T A T T T T T AGT CA T T T T T TGGA TGCGT C T C T CGAAA T C T T T - - - - CAGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA - - T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
T AGAA T A T A T T T ACAA T AAAC T T AAA T AGAAAA T T AAAAAAA T A T A T - - - A T AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - GA T T A T T A T T T T ACC T AACA T T AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA T C T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGACAGACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGGCGA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA T C T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA T C T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CACCAAAAC T - - - - - - - AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - AACGA T A T C T TGT AAAA T A T T AAGCCA T C T A T AA T T T CC T TGCAAAC T AA
AAGA T TGA T C T T AAAGAA T C T AAAAAAAGAAAA T C T T C T T T CA T T T T - - TGT AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T TGAAAGT AAC T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CAA T A T CAA T AGACAGCA TGCAAA T AGAGAAA T AAA TGAAAC TGT - - - - - AGT AGTGAAGAA T AGGGACA T AC T CC T CA T T TGAAAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T A T T T C TGAAA T T A T C T AAA T A T A T T AC T CA T T T AA T T T AC TGAA T AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T TGAAAGTGAC T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGA T A T A TGT AGACA TGAAC T T AAAGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGTGAA T AA T AGGGACA T AC T CC T CA T T T CAGAGTGT C T C T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 8906bp; fragments: 1409; full length: 0 (>=8015.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8906 bp
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 9127bp; fragments: 1241; full length: 0 (>=8214.3bp)
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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_588

 size: 1453bp; fragments: 225; full length: 19 (>=1307.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1453 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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