
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1125
T C T T C T CGAA T T C T ACGAAAAA T T TGCA T C T - - - - - - - - T AAGTGACA T AAAGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAAAA T TGT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AC T - - - - T A T T T - - - - T - AACAA T T T CAAGAGGCAC TGAAAAAACA T AA T T ACAGCAA T AA T AG - CC
CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T T AA T C T T T A - - - - T AAGT AA T CGCGAGGGGA T CGGAAC TGGGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - AC
ACAAGT AGAAACGT ACAAAAAA T T TGCA T C T AAGTGA TGT AAGTGACA T AAAGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAAAA T TGT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAGT A T T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T T AA T T A T CAAACA T AA TGT T T T T A TGT A TGAACA T AAA T AACA TGT - - - - CAC TGAC T T T T T TG
C T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T T AA T C T T T A - - - - T AAGT AA T CGCGAGGGGA T CGGAAC TGGGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AC T TGGT T AGT - - - - - - - AGTGT C T CAAAAGT AGACGGGACC T ACA - - - - T AA T CCGAACG - - - - CA
CA T AA T AGAAACGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AC T TGGT T AGT - - - - - - - AGTGT C T CAAAAGT AGACGGGACC T ACA - - - - T AA T CCGAACG - - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGT AGGT CGCCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AAC T A T A T T TGAG - CA TGTGT T A T C TGAAGAAGAAACGACAGAACACA T T T A T TGGCAAACGT ACGG
- - - - - - - GAG - - - - - - - AA T AAA T T AGAGACAA T AGACGCAAC T AACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAGAAA T A T CGTGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - CCGT C T AGT AGAGGTGGCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AC T T AAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGA T A T AACA T TG - - AA T T T T T ACA T A T AAA
CA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T C T CA T AAGT AA TGAAAA T AAACA T CAC T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGA T TGAC T T T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG
CA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T C T CA T AAGT AA TGAAAA T AAACA T CAC T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGCA - C T AAGTGACGAAAGTGA - - - - AAGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAAAA T - GT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACA T AAGGT A T AGAGT T CAGAACC - - AA T CCAGGT C T CGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGCA - C T AAGTGACGAAAGTGA - - - - AAGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAAAA T - GT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACA T AAGGT A T AGAGT T CAGAACC - - AA T CCAGGT C T CGAAA
ACGGA T T CAAACGGCAAAA TGAC T T ACA T CCACA TGA T T T CAA T ACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAC T CAAAAGT AACGACAA T CAACA T CAC T AC TGT A - T A T T AAAAA T A T TGACA T AGT ACC T AA - - - - T AC TGACACGT - - - - - GC T AAC T T A T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGCA - C T AAGTGACGAAAGTGG - - - - T AGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAA T T T T T T T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAA T AC T T AAAAGTGACGAAAA T CAACA T CAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGA T A T AACA T T A - - A T T T T T T ACA T C T AAA
A T T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGAGACAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AC T - - - - - - - - - - ACA T AC T T AA T CA T ACAGT A T ACA T A T ACAGC T CC T - T C T T T C T - - - - AAGT T A
A T T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGAGACAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AC T - - - - - - - - - - ACA T AC T T AA T CA T ACAGT A T ACA T A T ACAGC T CC T - T C T T T C T - - - - AAGT T A
A T T T T T A - - - - - - - - - - AAAAA T T - - - A T C T AA T TGC TGGCAGT AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AGT T AA T T AC T AA - - - - - GA T AA TGT CAAAAGGT AC TGGT T T AAAAAAA T T A T T AA T AAAA T A T T T T
GGCAC T A - - - - - - - - - - A T AAA T T TGCA - C T AAGTGACGAAAGTGG - - - - AAGA T T T TGGAA T CCAGAA T AGGT AAGT TGAAAAAA T TGT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - AAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA TGAAGAAAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T AAACA T CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CA T T TGACGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T AGT AAAGT T C
AA TGT T T - - - - - - - - - - AAAA T T T CAGA T T C T T T T AA T AAAAGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AAGGAAAA T CAACA T CAC T AGA - - A T T A T CAAACAGGT T AA T T A T TGAGAAAAAAA T AAA T T ACA TGT T T AAA T A T AA T C T T AAGA
CA T AA T AGAAACGT ACAAAAAA T T TGCA T C T AAGTGA TGT AAGTGACA T AAAGA T T T TGAAA TGC - - AA T AGGT AAGT TGAAAAA T T TGT T AAAA T C T T C - - - - - - - - - - GAGT AC T CAAAAGT AACGAAAA T CAACA T CAC T A T T CAA T C - - - - - - - - - - AGT A T T C TGCAGA T AAAAA T AAGCAAAAAAGC T T A T CC T AAAA T A T T TG
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TE: rnd_5_family_9333.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: 1125bp; fragments: 517; full length: 0 (>=1012.5bp)
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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 1125 bp
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TE: rnd_5_family_9333.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: 1525bp; fragments: 259; full length: 0 (>=1372.5bp)

TE consensus (bp)
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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_9333

 size: 233bp; fragments: 311; full length: 36 (>=209.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Before TEtrimmer 233 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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