
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3459
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAACGT A T AAAGGGGTGC T AAA T A T T CAAAAC T - AC T AAA T A T CCAAG
T T T T T AAA T T T TGT CA T T T CCAAGCGCACGCCAA T T T T T TGAAAAA T T - - - - - - - - - - - - CCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGAAGT CAACA T A - - AGACC TGT AA T T T T T TGGT AA T TGT AAGT AAAAAAGT
T T T T T A - - - - - - - T T AAACAGAAAAA T A T AA T AGT C T T CAGA T A - - - - - - - - - - - - GG - ACCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGT AAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AGAGAGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T T AAAAAA T A T T CA T - - - T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGA T T AGAACA - - - - - - - - - - - - - T A T T T T TGC T C T T T A TGAAGAGT T C T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T A T - T AAAAAA T CAGGAGC TGT T T A TGGT T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T C TGT ACAC TGA T ACAAAGGA T CAACGCGGA T A - - - - - - - - - - - - GA T ACCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGT A T AGACA - - - - - - - - - - CGGAA T T T TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T T AAAAAA T C T T AA T AC T AGA T CAA T T A T AAAA T CCGGAA - AA - - - C - - - - - - GA T AACACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGCA T AAA - - - - - - AGAACACAAAA T ACC T AC TGT - - - CGACACGGAGT A T
C T T T T - - - - - - - - T TGA T A T T AGA T CAAACGTGGT AAACAAAA - AAC - - - T T T A TGGA T - A T ACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T ACGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGT T - - - - - - - - - - - AAGAACCCGAA T T C T TG - TGT T CA T AAGAAAAA T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGT T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGT T AA T CAA TGAAGGAAGT CA T AA T T T T CAA - - - - - - T AGA T TGCAAAAC
T T T C T CAAAGAAC T CA T CACAAGCGCCCACGGCGA T T T T CGAA - AA T T T C - - - - - G - - - - CCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T AA T T C T T AA T C T AAGGCGGCGACG - - - - GAAA T T T CGGCCGC T T T T TGT - - - TGGGAA T CGGGT C
T T T T T AC TGA - - - T TGA T AC TGAACCAAACAACGAAA T T T AAA - AA T - - - T T T A T - - A T AACACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGT T AAAAGA - - - - - AGGG - - CGAGA T T T A TGAAGT T T A TGGAAAACA T AA T
T T A T T AAAAAA - - T T CAA T A T AACCA T AC TGAAC T A T C TGGAAAAC T T C - T T CA TGGA T - CCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T CGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGGA T T A - - - - - - - - - - - T C T AA T C T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT AAAAAA T C T AA T T T C TGA TGCCGT TGGAGAA T T T CGAG - T A T T CC T T T T TGGT T - CCACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A - T T T T ACCCA T AAAA T AA T T AAC T AG - - - - - - - AAA TGT CAAC T C TGTGT TG - - - - TGGAAACACGA T A
- - - - - - - - - - - - - CCCC T ACCAAGGCAAAAGA T CGTGC TGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGC T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGT T T T CACA - - - - - - - - - - - - - TGT T T T TGA TGGC - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T T AAAAA - - C TGT T A T T AAA T AAAAAAAAAGT AACGGCA - CC T CCCCA T A TGGACAACACAGGGGAAC TGT T T ACA T T T T A TGCGAA TGCCAACA T - - - - - - - - - - T TGTGAA T T T A TGAA TGAC T TGT T C T A T C T A T T T T T A T T C T T AA T C T AAGGT A T AAAAGT AA T AAAA T T C T AAA T T T T TGC - - T A - A T AA T ACA T AAA T T
T T T T T - - - - - - - - T TGACA T T AAGCACA T T AGAACA T C TGAAAAAAC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA TGGT - - - - - A T TGACCCA T C T T T C TGA - - - - - - - GAAGAA T AA T AA
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TE: rnd_5_family_9279.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3459bp; fragments: 739; full length: 8 (>=3113.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3459 bp
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TE: rnd_5_family_9279.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: 3772bp; fragments: 739; full length: 7 (>=3394.8bp)
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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_9279
 size: 1020bp; fragments: 60; full length: 2 (>=918bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1020 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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