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MSA length = 15534
ACCA T T T T AGC TGT AAA T T AA TGT A T T T A T AAAA T AA T CAGA T T AGT T AAAGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - AA T T T CAGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T T T T T T T T T TGA T AGA T CGT T A T T AAAAA T T T AA T CAAAAA T TGAGT - - - -
AC T ACAC - GT CAGT AAGT AAA TGT A T T T A T AAAA T AA T T A T A TGAGT T A T AGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAAAA T TGT A T T T A - - - T AAA
T C TGT T C TGGAAGT AAA T AAA TGCA T T CGT AAG - T AA T T C T A T TGGT C - T AGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AA T - - - - - - AAGCAAAA T C T AGA T T T AAGT T AAG
AC TGC T TGAAA TGA T AA T AAA T A T A T C T ACAGAA T AA T T A - - T T AGT T A T AGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGACA T CC TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T C T CAGACGCAAAAAAA TGT A T T T A T T AA T T TGT T A T A T T AGT T AAAGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - AA T T T CAGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T A T T T T T T T TGAA - - A T A - - CAAAAA - AA T A T AACCAA T A T CAGAA TGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CAGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T A T A T - - - - - - AAAGCCAGT T AAAGG - AA T C TGGCCGA TGT AA T TGT AAAG
ACGT C TGCAAGT T CAAA - AAA T - - A T T T A T AAAA T AA T T A T A - - - - - T AAAGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - AA T T T CAGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGTGT AGTGT T AGGA T AAC T T A T AC T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T A T T TGCGTGAGT
ACGT T T CAGGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA T T T CGAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T AGAAACA T AGT T AAAAAAGAAA T AA T TGAAA T TGAAA T CAA T
T T C T T T T C T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AGT T A T CC T AACAC T A T AC TGTGACAGGT CCA T CGAC T T CC TGAAA T - - - - - - - - - - AA T T T CAGAAGT CGA TGGACC TGT CACGGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T A T T T T T T T TGAAAGA T AGC T AAAAAAAA T AGAACCGA TGC T T AAA T T AGC
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TE: rnd_5_family_7362.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 15534bp; fragments: 822; full length: 0 (>=13980.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 15534 bp
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TE: rnd_5_family_7362.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_se.fa
 size: 15847bp; fragments: 822; full length: 0 (>=14262.3bp)
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TE: rnd_5_family_7362

 size: 5091bp; fragments: 781; full length: 7 (>=4581.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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