
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2964
T A T T AA T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGAGA T AC T C - - - - - - - - - - - - - - A
T A T T AA T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACA T T AGAAAAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - T A
TGA T TGTGAAA T T ACAAAGC TGT T AAGAA T C T T T AGT AAAGT T T C T T C T ACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGT T AAGTGT - - - T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT T T AAGT ACAAAA - AC TGAACA T CAA T TG
T A T T AA T AGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACA T T AGAAGAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - T A
AC T T A T T AAAA T T ACGGGA T T T T T TGAAGGAAAGGAAA T AA T C - - - - CA T CCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA TGCACA TGGCA TG - AA TGCGACGCC T T T A
T A T C T A T AAACA T A T CGAA T C T T T C TGAA T T TGGAAAAAAA T - A T T T CAACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA T AAA T AA T TGT AAAA - - AAAA T AACAAAAAACACA T A T AA - - - - - - T T AAAAAAAAAC - - - - AAA TGAA T A T T T T
T T A T T TGT AGT A T A T AAAGT T T T CA TGA TGAAAGA T T AAAA T CAC T T T ACCCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA T AA T AA T T T A TGT AA T T - AAA T AACAAGA - - - - - T T AAAAAA T A T AA T AGT AAGAGAA - - AAAAAA T AGAAA T TG
CA T T T AAAAAAAGA TGAGGCGGT T T CGGA TGGA TGT AAAAC T T - - - - T A T CCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T T C T AAA T T AGACCGGGAAAAAGGG - AAAAA T CGA T A T T T A
AAA T T A T AAA TGT - CGAAA T T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA T AAAAGT T AA T AAAA T T AAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCA T T CGCA T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - T A
TGT A T ACG - - - - - - T CACA T T T T T AC - AGTGTGT ACAGCAA T T ACAACA T CCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA - T AA T A T C T A T AAGA T T AAAA T AGCAAAAAACAC T T A T AAA T T C T A T CAA T AAAAAA T T - AAA T AAAAA T AGT TG
T AA T AGT T CAGT T T T C T AGCGT T T T AAGA T TGGT AAAA T AA - - ACC T CAACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA T - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGT CAACACAAAA T CCCAAAGA T AAAAA T C T
CC TGAAAA T A T T TGAC TGACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T AAACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAGGCCAGCC T T
T AC T AACA T ACC T A T C T CGT T T T T T T - - A T C TGAAAAAAAA T T AC T T T AACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGCCGCCGA TGGAGCCCAC T T TGT AGT C T T TGA T A - - - - - - - AGT AC T ACCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGT T AAA T A T T T ACAGAGT T AACAC T ACAAAA - - CAC T T A T - - - T T T T A T T T A T AAAA T A T - - AA T AACCAAGA T C T A
AGT C T A T T AAGC T T TGT CGC T T T CAGGAGGGTGTGT AAAGA T T A T A T - - - CCCAAGT AGCACGAAA T A T TGGC TGC T CA T TGT T T C T A T A T TGGC T CAA T - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGT T AAA T A T T T A T AAAA T T CA - - - - - - - - - - - - CAA T AA T AA - T T A TGT CAGCA TGAGAA - - - - AAAACAA T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGAA - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T AGGAAAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T A TGA T T A T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A T TGT TGTGC T AC T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - GT T T ACCGGCAGCCAGACC T C T AGAGAGCA TGT A
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TE: rnd_5_family_8909.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2964bp; fragments: 343; full length: 0 (>=2667.6bp)
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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 2964 bp
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TE: rnd_5_family_8909.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3336bp; fragments: 343; full length: 0 (>=3002.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_8909
 size: 513bp; fragments: 180; full length: 82 (>=461.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 513 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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