
Start crop Point End crop Point

MSA length = 693
CCGTGGTGCA TGAA T CGA T T ACCCC T T C TGAA T T ACA T T T T AAGGAACCGC T T AC T T C T T T T AGCGAGAAC TGGT CC T TGCCAGT CCAAAGT AC T T T T A T - - - - - - - - - - C T T AAG - T C T TGAGCGAACCCC T T CGACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACAAGT T T - - T T AC T T TGC - - - - - - - - - - - ACGTGC T AC T AAGA T AGAGGAAA
CCGTGGTGCA TGAA T CGAA T ACCCC T T C TGAA T T ACA T T T T AAGGAACCGC T T AC T T C T T T T AGCGAGAAC TGGT CC T TGCCAGT CCAAAGAAC T T T T A T - - - - - - - - - - C T T AAG - T C T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACAAA T C T AA T T AA T T AGT - - - - - - - - - - - AAA T A TGAC TGA T A T ACCGAACA
CAGTGGTGCA TGAA T CAA T T ACCCC T T CCGAA T T ACA T T T T AAGGAACCGC T T AC T T C T T T T AGCGAGAAC TGGCCC T TGC T AGT CCAAAGTGC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AAAA - - - - - - - - - - - AAA T A TGA T T AACGAAGGAAAGA
T AGT A T T ACGGGGGC TGACAAACAACGT AAAA T T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T - T C T TGAGCGAACCCC T T CGACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - GT C T A - CCA T T CAA TGCCAC T - T T AC T AAC T T T T T TGAGGA - - - - - - - -
T T - - - - TGAA TGAA T CGA T T ACCCC T T CCGAA T T ACA T T T T AAGGAACCGC T T AC T T C T T T T AGCGAGAAC TGGT CC T TGCCAGT CCAAAGT AC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AGT A T CAGCGCA TGGAC T A
T T - - - - TGAA TGAA T CGA T T ACCCC T T CCGAA T T ACA T T T T AAGGAACCGC T T AC T T C T T T T AGCGAGAAC TGGT CC T TGCCAGT CCAAAGT AC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AGT A T CAGCGCA TGGAC T A
T CA T C T T AA T CAAGT - AA T T AAGCC T TGAACAA TGCCC TGGGAGC T T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - A T A T T T A T TG - - - - - A T T ACC T ACA T T T T CAAA T T AA T TGGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T TGAGCGAACCCC T T CAAC T C T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - T CA T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA TGA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T TGAGCGAACCCC T T CAAC T C T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - ACGT CCAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T A T T A T ACGA TG - - - - - - - - - - - - GT AA T A T A T AGT T TGC T A T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGA T T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGGCACC - - - - - - - ACA T T C T AC - - - - - - - - - - - GAA TG - - - - - GAAA T ACAAGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T TGAGCGAACCC T T T CAAC T C T T T T AAAGAGC T T TGT T ACAGGT C T T A T T A T CCA T C - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT T T T AAA T AA T T CAA T CA T A T A T T A T A T T A T A T ACGT T A T A T CA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAGT TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T A T AAAGAGTGT TGT T A - - - - - - - - - - CAC T AGA T - - - - - - - - - - - TGT T A TG - - - GAA T T ACAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T A - - - - - - - - - - CAGT ACA T - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - GACA T C T ACGACG
C TGT TGT CAGAA TGT CGACAGACAA TGGCACGCAAGA T T T T A T T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGGC T TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C T AC T CA T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T - T TGAAAAGT A - - - - - - - - - - - - A T AGCA T C T T TGT T A T T T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC T AGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - ACA T T A T T C - - - - - - - - - - - CAA T A T TGA TGAA T T ACAAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAG - AC T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT - T TGT T ACA - - - - - - - C T A T T CGAA - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T T T T ACAAAAA T - GGCCA T A T T CCGCAGAA TGTGA T CCAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAG - T C T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACAAGT C T AACCAGT T TGCACCCC T A T TGC T AA T A T AA T T T AAGT C TGGA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAGT AC T T AAGC - - - - - - C T T CGACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCA TGTGTGCAGT ACAA T A T A
CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T - T C T TGAGCGAACCCC T T CGACCA T T T T AAAGAGT T T TGT T ACA - - - C TG - C T ACCCAACGCCAC T A T T AC T AACACGCC TGAGAAGAGTGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAGAC TGGAGCGAACCCC T T - AACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACAAGAC T AAA TGT T CGAC - CCAC T A T T AC T AACACGCC TGAGAAGAGTGAAC
T CA T T A TGT A T CA TG - - - - - A T CAGC TGCGAAC T T T AAAA T T ACA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - T T AAGAC T TGAGCGAACCCC T T CAACCC T T T T AAAGAGT T T TGT T ACAAG - - - - - GT A T TGAGT - CAAC T AGCACAAA T A T AAA T T AA T T AAGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - T T AAGT C T TGAGCGAACCCC T T CGACCC T T T T AAAAAGT T T TGT T ACA - - - - - - - GT A T T T AGT - - - - CCACCACAGA T AC T ACCGAAA T AA T AA TGA
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TE: rnd_5_family_8434.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: 693bp; fragments: 130; full length: 1 (>=623.7bp)
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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 693 bp
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TE: rnd_5_family_8434.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: 1052bp; fragments: 63; full length: 0 (>=946.8bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_8434

 size: 603bp; fragments: 138; full length: 29 (>=542.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 603 bp



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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