
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12036
C T T ACGCA T AA T CCAA T CC T AA TGAAAAGTGGTGAGAGTGAA T CA - - - - - AA T CGAGACA T A T CGA T T T TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T ACGT AAAA T T AGC T A T - - - - - - - - - - CGGT AAGT A T A T T T T AGT TGCAA T CGAGACA T A T CGA T - - TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - AGAAA T AAAA TGT T CAAAAAAA TGA T AA T AGA T T A T A T AGT T T T T A T T T T T T T CGT ACAAACAC TGAC TGGCAAGACAA T A T C T T CAGAAA TGAACCAAG
T TGGA T T ACCA T CAAA TGA - - - - - - - - - - CGGT ACGCAA T T T AAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T AAAA TGT T CAAAAAAA TGA T AA T AGA T T A T A T AGT T T T T A T T T T T T T CGT ACAAACAC TGAC TGGCAAGACAA T A T C T T CAGAAA TGAACCAAG
T TGACGT AAAA T T AACAA T T AA T AAA T AGCA T T AGT AACGT T T CAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T AAAA TGT T CAAAAAAA TGA T AA T AGA T T A T A T AGT T T T T A T T T T T T T CGT ACAAACAC TGAC TGGCAAGACAA T A T C T T CAGAAA TGAACCAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T ACGCA T AA T CCAA T CC T AA TGAAAAGTGGTGAGAGTGAA T CA - - - - - AA T CGAGACA T A T CGA T T T TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - A T T T AAAAAA TGT T CAAAGAAACAAAAA T CAA T T A T A TGGTGT T CCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T CA T A
T C T ACGT AAAA T T AGC T A T - - - - - - - - - - CGGT AAGT A T A T T T T AGT TGCAA T CGAGACA T A T CGA T T T TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGA T T ACCA T CAAA TGA - - - - - - - - - - CGGT ACGCAA T T T AAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T AGAA T C T T T AAAAAAGTGA T T A T AGTGT A TGCAG - - - - - - - - - - GT CAGTGCCGCCCC T AGT CCGCA T CGT CGCACC T T CAGA - - - - - - - CGAG
T C T ACGT AAAA T T AGC T - - - - - - - - - - A T CGGT AAGT A T A T T T T AGT TGCAA T CGAGACA T A T CGA T T T TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T ACGT AAAA T T AGC T A T - - - - - - - - - - CGGT AAGT A T A T T T T AGT TGCAA T CGAGACA T A T CGA T - - TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - A T T T A T AAAA TGT T CAAAAAAA TGA T AA T AGA T T A T A T AGT T T T T A T T T T T T T CGT ACAAACAC TGAC TGGCAAGACAA T A T C T T CAGAAA TGAACCAAG
C T T ACGCA T AA T CCAA T CC T AA TGAAAAGTGGTGAGAGTGAA T CA - - - - - AA T CGAGACA T A T CGA T T T TGACAAAGT CGCC T TGGT CCCCCC TGTGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AAACA T C T T AAA T T T T T - - - GAAAAGTGC T AAAAA T A T T A T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGGGGT CACC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_752.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: 12036bp; fragments: 10564; full length: 0 (>=10832.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 12036 bp
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TE: rnd_5_family_752.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: 12284bp; fragments: 10576; full length: 0 (>=11055.6bp)
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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_752

 size: 2740bp; fragments: 261; full length: 5 (>=2466bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 2740 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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