
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11454
AAC T T AAGCGGT AA TGT T AACA TGT T AGACAGGCGTGT AAAGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC T T ACA T T AACA T T T T T CCA T T T TGTGCC T AAAGAC T T T AAC - - T T T A T AGGAAA T T TGT T C T T T A
A T T T TGTGC T ACAA TGGT AAC T T A T T AGACGAA TGTGTGAGAAAC TGA T A T A TGTGT TGT AGAAAA TGGA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT CC T AC T AC - - - - - - T AA T A T T - - GCCC T T T T C T AC TGACAAA T A - - - - - - - TGCGT AGC T AGT ACC T TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT T AGACAGGCGTGT AAAGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT CC T AC T AC T T - - - - T AA T T C T - - ACC T T T T T A TGC TGA - - - - - - - - - - - - - - GTGTGAA T AAAA T AA TGT AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC T ACA T A T AA T - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACACGA T AGGT - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AGACAGGCGTGT AAAGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT A T AAC T AC T T ACCA T AA T - - - T T A T CGA T ACC T A T AGAGGT C T A T T AAC T T AA T A T AACAGAC T T C - CC T T TG
AAC T T AAGCGGT AA TGT T AACA TGT T AGACAGGCGTGT AAAGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT A T AAC T AC T A T CAA T AA T - - - T T AA - GA T AA T T A T T T T CAAACA T T AAC T T A T T ACAACAGTGT T A - C TGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC TGT CCGT AGT A - - - - - - - CGT T T CCA T T T TGAA - - - - - - - - T T A T T AAAAA T CACCAGT T T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T A T C T T T TGAGT AA TG - - - - - - - ACCA T A T ACA T T A T CA T AA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC TGGGGG - - - - - - - - - T T - - - T T T CAAA TGAGAG - - - A T AAC - - AA TGAAAAGGAC T T T T T C T C T A
AACA T AACCGGT A T CA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC T CACAG - - - - - - - - - AC - CA T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T AGTGAA T A T T T T AC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT A T AAC T AC T T A T AA - - - - - - - - - A T - AA T A T T T A T T AAAAAA T A - - - - - - - AACACAACAGGT A T A - TGT A T A
AAC T T AAGCGGT AA TGT T AACA TGT T AGACAGGCGTGT AAAGAAC TGA T A T AGCA T A T T CAGAGAGAAAA - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT CC T AC T AC - - - - - - T AA T A T T - - GCCC T T T T C T AC TGACAAA T A - - - - - - - TGCGT A T C T AGT ACC T TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGT A T AAC T AC T T A TGT T TGT A - - A T T T - TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC TGCCC T T T T T - GT CCCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC TGAC T T - - - - - - - - - A T - GA T T T T CAA T AAAAA - - - - - - - - - - A T T AAAGCAAA T T C - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAC TGT CGCAGT CCCGT A T T AGAA T AAC T AC T T AGGT TGGT A T A T T TGCAGT T T C TGT T TGG - - - - - T T AA T T T AGTGT TGCCAA T ACA T T T AAAA
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TE: rnd_5_family_7365.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 11454bp; fragments: 943; full length: 2 (>=10308.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 11454 bp
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TE: rnd_5_family_7365.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 11659bp; fragments: 921; full length: 2 (>=10493.1bp)
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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_7365

 size: 3772bp; fragments: 110; full length: 12 (>=3394.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 3772 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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