
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5617
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T TGAC T A T C TGTGA - TGGGGC T AAAGGC T C TGT CC T T CA T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGA - - - - - - - - - - AAGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCGACC T CGAAGAA T A T AA T C - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGTGAAGA TGGCAAC TGAA T T T C T C T T T
T A TGAAA TGT T CA T AAC TGACAAAAA - - - - - - C T T T AAC T T CCA T AGGTGGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T C T AA T A T T TGAACGGAA T CA T AGT T TGT TGCGGT CA T T T C T T AA TGT T T CGCC
C T T A T AGGT ACA T T A T T T T T CAAAAAAAA T AAAC T T AAA T A T T - - - - - - GGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T T T T T A TGGGCCAGA - T T T CAC TGTGTGT T T T C T T T AA T - TGCGCCG
T T T TGAGA T A T T T AACA T T T T C T AAAGAGAA - A T T T T A T A T T T CAA T ACGGGCGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGTGGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T C T A - - ACCGGT A T AGCC T AA T - AGT T AAAA T AA T TGT AC T T T AAA - T CA T A T T
T T T A T AA T T CCAGGA T T T TGT A T AGAAAAAAAGA T T T A T T T T T A T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAGCAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T TGGT TGA T T T T T T A TG
C T TGAAA T A T T T T T T TGT T CAGAAAGACA - - AGT T T AGTGT CCA T A - - - AGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAAA TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAA T T ACGT A T T T T T A T A T T T T T TGT T T T T T CGT T T T T T ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT C T AAGT CGCCAAACCCGGT CAAAA - - - - - - - - - - - - T T C T T C T T
CA T AGAA T T T T CAAA TGT TG - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACC T CC TGA T T T T C - - - -
A T T T AGAA T T T T AC T AGT AA TGT - - - - - - - - - T TGT T A T T T T T ACC T A T AGGGGC T AAGGGC T C TGT TGT T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAC T - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T CC T A T ACCCGTGCGGT AAA T A - GC T T A T AACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGAAA T T CACAC T T T T T T ACAAA T C T AAA T T C T CAC T T T T T T T T T T TGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CAAAGAA T C T AA T C - - - - - - - A T T CA T AAGGCGT AAA - T T T CA T AAAAA T TGTGAA T T AA T - T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T AAC T T T TGT ACC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T - - - - - - A T C T AA T A - - - - - A T A T T T T T A T T T CAAAAC - T T T AGCAA T AA T T A T T T AC T AA T T T CC T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAA T ACGT A T A T AGAGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGT T AGACAAA TGA - - - - - - - - - - - TGC T T T AC T AC T - - - - - - - -
T T T T AAGCGT T TGT CCGTGT T A T T AAAAAAAA T T C T C T C T A T TGT AGA - AGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AAAGC TGAACGGAGT - - - - - - - - - - AGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCGACC T CAAAGAA T C T A T C T - - - - - - - A T T T A TGAGGAA TGGGAC T T T ACAAAGA - T A T A T CC T AA T T TGT T T T A
AC T T AAGAC T T T C T A T T T TGT A T - - - - - - - - - AGT T T A T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CGCAGT CGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T T T A T C T AA T ACCCA T ACGGT A TGGT - GTGCA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_7500.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5617bp; fragments: 11482; full length: 2 (>=5055.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5617 bp
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TE: rnd_5_family_7500.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: 5918bp; fragments: 11395; full length: 1 (>=5326.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7500

 size: 1231bp; fragments: 300; full length: 75 (>=1107.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1231 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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