
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8774
CC T AA T T T T T TGT A T AAAGT T ACA T AGAC T CAA T CA T AC T T A T T T T AAA T AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AAAGT AGAAACA T T A TGGCGA T
- - - AAA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGC T T ACA T - - GCGCA T T T AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAA T C T T TGTGT CAAGCCA T A T - GGT ACAAC T T T T A T AGT C T T CA TGAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AGGCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGT TGT AAGCAGGC - - A T ACAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAA TGT A T T T AGT C T T CAGT AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T TGA T AGT TGT A T AAAA T T AAAAAGA T ACAACA T AGA - - - - - - - T A TGAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AAAGT AGAAACA T T A TGGCGA T
T A T AAA T AAAAGT A T AAAA T T T T A T AGGT A T A T T T A T T T T C - - - T T T AC T AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACGT A T CAGT A TGCGA T T T T A T AGGGT CAAC T T T AA T A - - - T TGC T CAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AAAGT AGAAACA T T A TGGCGA T
GGCAGACACA TGT A T AAAAC T A T A T CGCA T CGA T AGTGA T AGT - - - T CAGAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AAAGT AGAAACA T T A TGGCGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAACGGT T - T A T AAAA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGGAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGAA T T C TGAC - - T C T T T A T AAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - T AAA T T A T A T T T TGAGAAAGT T AACAGT C T T CC TGT T A T AAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGT AGA T AA T A T A TGAGAGA T CC T CC T CC T CA T T A T AC T CC T CC T CC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_5.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: 8774bp; fragments: 1505; full length: 5 (>=7896.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8774 bp
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TE: rnd_5_family_588.fasta.b.bed_uf.bed_g_5.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 8942bp; fragments: 1505; full length: 5 (>=8047.8bp)
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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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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

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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