
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1297
CG - - T A T A T T A T AGCAAAA T - - - - - - - - - - - AGC TGTGA T T T T T C T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGCAGTGCGGT ACGGT AA T T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGGCAAAA TGAGACAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGAGGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGAGT T TGCCAGT C TGT CAAA T CA T T AGA T T T T CGCGAA T T TGT T T T AGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT CCAAGT T T TGT T T T A T T T T T AGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AAA T CAAC T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGACC T AACCAAACA T T T - - - - - - - - TGGT T T T T T TGGT T T T A T T T AC T TGA
TGA T T T C T C T A TGGA T AAAGCACGGCACAAAA T T T A T ACGT A T - - - - - - - C T C TGGT ACGT AACGAGAAA T T ACGT A T T T TGACGT ACGT AACGCAAACG - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AA T T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGGCAAGCGT ACA TGT CA - - - T T AC T ACGT C T T TGGCCGTGT A T C TGA T AGA
TGA T T T C T C T A TGGA T AAAGCACGGCACAAAA T T T A T ACGT A T - - - - - - - C T C TGGT ACGT AACGAGAAA T T ACGT A T T T TGACGT ACGT AACGCAAACG - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AA T T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGGCAAGCGT ACA TGT CA - - - T T AC T ACGT C T T TGGCCGTGT A T C TGA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGT T ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAG - TGGT AACCC TGC T T T CAGC TGAA TGA T - - - - - - - - AAGT CC T A T T AGGT C T A T T AGGT T - -
T A - - T C T AGAACA T AAAGA T T A T AA T C T AAGA T T TGT CAGCA T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AACCAAGC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA TGC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGC TGTGC T T AAAC T T C T - - - T T A T AA TGT T CACAA T AA T T TGT - - - - - - - -
TGA T CA T T AGACAGA T AAAGCACGGCACAAAA T T T A T ACGT A T - - - - - - - C T C TGGT ACGT AACGAGAAA T T ACGT A T T T TGACGT ACGT AACGCAAACG - - - - - - - - - - A T T TGAGGTGTGCGGT ACGGT AAA T T AA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGC T T AA T A T A T - - - - - - - - - T T ACAA TGT T T T TGCAAA T T T A T T T T ACGGG
TG - - T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGACGT A T ACGT AA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAGGT TGGCAACCC TGGC TGGGTGACAGTGACAAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - T A T T AGACAGA T AAAGCACGACCAAAGACGT A T ACGT AA T T T A T AA T T ACGGT ACGTGA T AGT A T C T TGCGT ACC T T T ACGT ACGT AACGCAAACG - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGCGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCA T T TGAA TGAA T CACAAA T T AC T - GGC T CC TGCGACCC TGT T CAA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAGC TGTGCGGT ACGGT AAA T CAA T T T TGAAAAGT TGGCAACCC TGCGT A T A TGGGACAGTGAAA - - - - - CAGT T TGGC TGAGT - TGT T T AAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACCCGGA T A T T CA T AC T AC T AAGT T T T CA T TGGT C T T T T AAAGG - -
TG - - T A T T AGACAGA T AAAGCACGGCACAAAA T T T A T ACGT A T - - - - - - - C T C T CGT ACGT AACGAGAAA T T ACGGA T T T TGACGT ACGT AACGT AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T C T T A T ACC T CC T TGACC - -
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TE: rnd_5_family_6425.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 1297bp; fragments: 2843; full length: 0 (>=1167.3bp)
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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 1297 bp
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TE: rnd_5_family_6425.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1796bp; fragments: 142; full length: 0 (>=1616.4bp)
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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_6425

 size: 840bp; fragments: 188; full length: 48 (>=756bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 840 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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