
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14319
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T TGT T T T AGGT T TGCA T T T T T - - - TGT TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGGC T T AGGT T TGCA T T T T T - - - TGT TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T ACAGAC T T T TGT AA T T A T A T A T AAA T T A T A TGT T T A T T T T TGT T T T AC T T ACA T TGCA T TGCA T C TGT A TGC T T A T T T T T TGT T A T TGC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T T ACA T TGT T T T AGGT T T - - A T T T T T - - - T A T TGT T A T T A T TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT T T T TGGT T TGCA T T T T C - - - TGT TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T T ACA T TGT C T T AGGT T TGCA T T T - - A T T TGT TGT T A T T AC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT C T T AGGT T TGCA T T T T T - - - TGT TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT C T T AGGT T TGCA T T T T T - - - TGT TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT T T T AGGT T T ACA T T T T T - - - T A T TGT T A T T AC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT T T T AGGC T TGCA T T T T T - - - TGT TGT T A T T AC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T A T AAAGAC T CACA TGA T AA T AAA T A T A T T A T T T A T T T C T T TGTGAA T T AC T T AAAC T T T A T T AGT T T TGCAA T T T T A T T T AA TGT T AAAAC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T A T AAAGAC T CACA TGA T AA T AAA T A T A T T A T T T A T T T C T T TGTGAA T T AC T T AC T T TGT A T T AGT T T TGCAA T T T T A T T T AA TGT T AAAAC T AC
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - AGACA T A T AAAGAC T CACA TGA T AA T AAA T A T A T T A T T T A T T T C T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T A T AAAGAC T CACA TGA T AA T AAA T A T A T T A T T T A T T T C T T TGTGAA T T AC T T AC T T TGT A T T AGT T T TGCAA T T T T A T T T AA TGT T AAAAC T AC
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT TGAA T C T C T T TGAGT TGAGTGT A T CC T T C T AAGCAAC T ACAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T ACA T TGT C T T AGGT T TGCA T T T - - A T T TGT TGT T AGT AC TGC
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 size: 14319bp; fragments: 903; full length: 0 (>=12887.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 14319 bp
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 size: 14702bp; fragments: 885; full length: 0 (>=13231.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_9295

 size: 5577bp; fragments: 319; full length: 9 (>=5019.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 5577 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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