
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9059
GGT T T A T CA T A T CAGT T AGA T T AAA TGAAC TGT AA T T TGAAGC TGT A T CAA T C T A T T TGAA T CC TGGGCAAAA - - - - - - - - - - ACCAAAGAGA T T CAC TGT A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T T AAAA T TGTGT A T T - - - - T AAC T TGT T AA T AA T T
GGT T T A T CA T A T CAGT T AGA T T AAA TGAAC TGT AA T T TGAAGC TGT A T CAA T C T A T T TGAA T CC TGGGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T T AAAA T TGTGT A T T - - - - T AAC T TGT T AA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACGGT ACGT T T ACA T C T AAAAAAGAC - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T TGCG - - T T A T ACCCCGCAA T A T TGGGT CCC - - - GCGAC T T A T AAA T AGT C
GGT T T A T CA T A T AGGT T AGA T AAAA TGAAC TGT AA T T TGAAGA TGT AACGGT ACGT T T ACA T C T AAAAAAGAC - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC TGA TG - - - - - T A T C T CC T CCCGT CGT CGGAACAA T T A T C T AAAAAA T AAC T
- - - - - A T CA T A T AGGT T AGA T AAAA TGAAC TGT AA T T TGAAGC TGT AACGGT AAGT T T ACA T C T AAAAAAGAC - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC TGACGT T T A T T T TGT T T T T C TGT T T TGTGT A T AA T TGA T CCAGGAAAGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T T T AA T T TGGAACC T AAAAAGAA - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T T A T A T AA T A T A T C T C T CGA T A T A T C T T AA T TGA T T AACAGAA T T A T AGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAC TGT AA T T TGAAGC TGT AACGGT ACGT T T ACA T C T AAAAAAGAC - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T A T AGT T T T A T A TGC TGGT TGA T T TGGTGAC - AA T T AACAGT T AAAAAA T C
GA T C T - - - - - - - AAGT CGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T T T AA T T TGGAACC T AAAAAGAA - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACA TGT CACAGGA T AGTGT T AGGA T AAC T AC T C - - - - - T CC T A T T CC T T AACA T T T T T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T T - - - - - - - AAA T T AAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC TGACGT T T CACCCC T C T T T T CGC T C T A T A T A - - - - - - - - - - - - - AACAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAGGAAGT CGA TGGACC TGT CACAGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC TGACGT T T CACCCC T C T T T T CGC T C T A T A T A - - - - - - - - - - - - - AACAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAGAAAGT CGA TGGACC TGT CACGGT A T AGTGT T AGGA T AAC T AC T AGCG - - CAC T AAA T T A T CACGT T C TGTGGC T AA T T AA T T T T T C TGCAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_7365.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: 9059bp; fragments: 483; full length: 0 (>=8153.1bp)
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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 9059 bp
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TE: rnd_5_family_7365.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: 9256bp; fragments: 446; full length: 0 (>=8330.4bp)
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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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