
Start crop Point End crop Point

MSA length = 852
GT CCAA TGT CA T C T CAA T T T T T TGAAGAA T T T T T T CAAGTGT - - - - - - - - GTGAAAA T AAAGT AAGT T A T T TGGT T TGCCA TGT T T A TGA T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AGT T AAGT T T A T AAAAA T TGC T T CGC T AA T T T AAAA T T T CACCGCA TGCCCC TGT T A T ACA - - - A T T T AGA T T T T AGGCCCA T T AAGGC T TGAGT T
CCGAAAAACAA T ACGAACAAA T T AAA T AA T - - T T AACAGGGT - - - - - - - - GTGAAAA T AAAGT T AGT T A T T AGGT TGGCCA TGT T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T CCAAAAA T TGC T T CCC T AAC T T AAAA T T T CACCGCACGCCCC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA TG - CAA T CAA TGCA T T
CCGAAA - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA TGG - - - T T AACAGGGT - - - - - - - - GT T A T AA T AAAGTGAGT T A T T TGT T TGGCCA TGT T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AAGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CCC T AAC T T AAAA T T T CGC TGCAGT CCCC TGACGACGA T AAAC T TGT T C T TGT A T TGT A T CAAA T AAAACA T T
GCGAAAAACAA T ACGCACAA T T T AAA TGG - - - T T AACAGGGT - - - - - - - - GTGAAAA T A T AA - AAGT T A T T TGGT TGGCGA TGT T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AGGCAAGT T T CAAAAAA T TGC T T CCC T AAC T T AAAA T T T CACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCGCCG - CCCC TGT T A T ACC
CCGAAAAACAA T AAGAAC - - - T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T T AAAAACG - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T C T CC T CCC T AAC T T AAAA T T T CACCGCACGCC T C TGC T T T T T A - AAA T T T AC T CAA T AACAA TGT CAC T CA T T A T T T T
T TGCAGAGT CAC TGA T CC T T T CCACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T AAGT T A T T TGGT TGGCCA T C T T T A T T A T T TGAAAA T A - - - - - - - - - - AAA T AGGAAAG - T T A T AAAAA T T T C T T CCC T AAC T T AACA T T T CACCGCACGC T T C TGC TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAC TGAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAA T A T TGC T T CCC T AAC T AAA T A T T T CACCGCACGCCCC TGCAACCCGCAGGTGTGAACGACGGAAC T AAC T A T TGTGGT T C T
CCG - AAAACGA T ACAAACAA T T T AAA TGG - - - T TGACAGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T - - - - T TGGCCA TGT T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CGC T AAC T T AAAA T T T CACCGCACGCCCC TGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAAA TGT AA T T T T TGAAAA TGGAACAA - - - T T AA T T TGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CCC T AAC T T AAAAC T T CACCGCAAGC T CC TGA T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AA T T AA T T TGGT T T A T ACAAACAA - - - T T T AAAGGGT - - - - - - - - GTGAAAA T AAAGT AAGT T A T T TGGT TGACCA TGT T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT C T A T AA T T T T - - - - - - - A T T T T T T AA TGGT A - CCC T CGGT A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CACGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACGA T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T A T A T T T T T AAA T T TGAC T AAC T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CCC T AAC T T AAAA T T T CACCGCACGC T T C TGA T A T T T T T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCACAC T ACC T C T AACAA T T TGCGCAA T T T T TGCCAGGA T T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T T A T T C - - - - - - - - - - - T T T T AC T T A T TGT A T TGCAGAA T A T CC T
T TGCACAC T ACC T C T AACAA T T TGCGCAA T T T T TGCCAGGA T T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT T T T T - - - - - - - - - - - - - T T T AGT C T AA T A TGC T AAAAAC T A T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGGT AGGT T T C T AAAAAC TGC T T CCC T AAC T T T AAA T T T CACCGT ACGCCCC TGGT A - T T T T AAA - - - GGT T A T T T AGT A T A T AAAAAAGT A T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CCC T AA T T T AAAA T T T CACCGCACGCCCC TGCAA T CA T T AAA T T - GT T T A T C TGTGT CGT AAGT TGC T T T T T T
CCGAAAAACAACACGAACAA T T T AAA TGG - - - T T AACAGGGT - - - - - - - - GTGAAAA T AAAGT AAGT T A T T TGGT TGGCCA T A T T T A T T A T T TGAAAA TG - - - - - - - - - - AAA T AGGT AAGT T T C T AAAAA T TGC T T CCGT AAC T T AAAA T T CCACCGCACGCCCC TGA T CC T - - - - - A TGTGA T T A T T AACCA TG - - - - T CGTGC T T T T
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TE: rnd_5_family_8967.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: 852bp; fragments: 204; full length: 10 (>=766.8bp)
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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

After TEtrimmer 852 bp
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TE: rnd_5_family_8967.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: 1165bp; fragments: 189; full length: 0 (>=1048.5bp)
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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

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_8967
 size: 790bp; fragments: 194; full length: 13 (>=711bp)
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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 790 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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