
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3405
AGGT T T T AAACAAC T T T ACAACAC T T AGA T CAA T ACA T ACA TGT T T - - - - T T C T T CAAAAGACA T C TGGGT T T T CGCCAC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGAAA TGAACCCGCCAAAAGT T AAA T A T T T A T T AA T AA T CAGT T T CA T T A T A T T A
A T T T T T CCAGA T T T T - - ACA T AAAACAAAA T A T TGT C T A T AC T T T TGTGT T T C T T CAAAAGAC T T C TGGGT T T T CGCCAC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGAAA T AAAACAAAA T T AAACAAA - T A T ACA - - T T CAAAAGAGCACA T T TGA T T A
GAA T T T AA T A T AGGT - - ACA T T AAACCAA T T A T CA TGT T AA T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAAACCAGAAGT C T T T TGAAGAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA TGT A T AA - - - - - - - AA T T CAA T T AAACGT T T A T CAGT A T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AGA T CACCGCC T AA T A T T T A T T T CCA T CGAACA TGA T T AA T T T A
- GC T T T A T AAAAGT T - - - T ACAAACAACAGAAC T CCAAA T A T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAAACCAGAAGT C T T T TGAAGAAA TGAACCCGCCAAAAGT T AAA T A T T T A T TGACA TGTGGCACCGT T AAA T T A
AAA T C T A T AAC T AC T T TGT AGT A T T T T AA T TGT T T TGT C TGT T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT CGT T TGAAGAAA TGAACCCGCCAAAAGT T AAA T A T T T A - AAACAA T T A T AA T AA T A - - A T AA
AA T T T CAAAAA T AAC T AC T AAA T AC T T AGT T AA T AAA T A TGT T A T T ACGT T T C T T CAAAAGAC T T C TGGGT T T T CGCCAC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT C T T A TGAC T T A T - - - - - - - - - - - GAAC T T T T T T ACA T A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T T T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT T T T T TGAAGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAACAA T AACAC T T AAA T T A
GAA T T T AA T A T AGGT - - ACA T T AAACCAA T T A T CA TGT T AA T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T CA TGA T CA T T - - - - - - - - - - - AAACCC T T T T AAA T A T T CC T - - - - - - - - T CAAAAGAC T T C TGGGT T T T CGCCAC T AGGAGGAAA T C T ACAAAA T - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGGAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGAAA TGAACCCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAAG - - - - - - - - - - - - - - G
ACA TGT A TGAAA T CC T TGAAGCAAAA T AA T AA T T ACCA T AA T ACA T A T A - T T C T T CAAAAGAC T T C TGGGT T T T CGCCAC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGGAA TGAACCCGCCAAAAGT T AAA T A T T T A T T CACAGT T AAAAACAC T AA T T AA
AAA T C T A T AAC T AC T T TGT AGT A T T T T AA T TGT T T TGT C TGT T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGAAGAAACAA - - - - GT T AACA T T T ACA T T A T T CC T AAAAAGAA T AACAA - - - - A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAGGGAGC T T TGTGT ACGGT C T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T A T T C T AGTGGCGAAA - - - - - - - AAGT C T T T T T T - - - - - TGGACACA T T T T C T C T T T A T T A T T T A - - CA T AAA T AGGT AAC T T T AA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCAA T AAAAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T TGT AGA T A T - - - - - - GT CA T ACGT T A T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCGCCAAAA T CA T A T T AAAAAAC T T T AAA T A T TGT C T A T ACC T T TGTGT T T C T T AAAAAGAC T T C TGGGT T T T CGCCAC T AGAAGAAAA T C T ACAAAAA - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT C T T T T T AAAGAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAAAGCGCC T AGC T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAA T AA T CAGT A T AGGT AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGA T T T T C T T C T AGTGGCGAAAAACCCAGAAGT T T T T T T TGAAGAAAAGA T A T T AC - - - - - - - - - T A T TGA - AAACA T AGAAAAACC T T AAC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T C T T CAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AAAA T T AACA T T CAA T TGT A T T T AGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_245.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3405bp; fragments: 51262; full length: 0 (>=3064.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3405 bp
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TE: rnd_4_family_245.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 3808bp; fragments: 39491; full length: 0 (>=3427.2bp)
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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_4_family_245
 size: 2018bp; fragments: 26556; full length: 69 (>=1816.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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