
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1971
AAA T CA T T AAACAGGT A T T T T AC T T CAA T A T T TGAGAACAGCGA TGT TGC - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAA T A T AAGT T T T T CCAA T AAAAA T AAAAGC T A T C T T C T T ACA T CCAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T AA T T T T TGAACCAAA T T T T - - - - T T T TGAAAAGT AA T AGTGC T AC T AGTGGT A - - - - - - - GC T T A T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T AC T C TGAA T T T T C T T T A T AGAGAA T AGAAAAC T C T T T T CA T TG - - - - - - - - CAAC T TGACCC
AAA T CA T T AAACAGGT A T T T T AC T T CAA T A T T TGAGAACAGCGA TGT TGC - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T C TGT AGA - - - - - - - - - T AAAAA T AAG - - - - - - - - - - - CAAAAAAGA T AG - - - - - - T CC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T AC TGT A TG - - - - T T T A T C T T AAA T AAGTGCAAA T A T T T T CAGGGC T A T AAACA T T T T C T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCC T C
AAA T CA T T AAACAGGT A T T T T AC T T CAA T A T T TGAGAACAGCGA TGT TGC - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AC TGTGG - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGA T AA TGAACA - - - - - T AACC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAGGGCCA T T T A T T A T T A T T A T T AC T AC TGT CAGCA T A T - - - - - - - A TGT AACCA TGA TGT AACC TGCCAA TGA T T A - - - - - - CAGT T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T T T T T T T T T T T T T T T AGT T T T T T AA T T AAA T A T A T T T CGA T AGT T T CAAAGA T AA T AAA T A T T T T T T T T T
AAA T CA T T AAACAGGT A T T T T AC T T CAA T A T T TGAGAACAGCGA TGT TGC - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - AACAA TGGT AGT T CACA T T T CAAAAA T AA T AAGAG - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TGT CGTGT AA - T T T - - - - - TGAAAAAAA T AGA T T T C T AA T T A T CGGCAGT A T ACA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T AC T T A T T T AAAAAAA - - - - - - - - A T AAAA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CA T T AAACAGGT A T T T T AC T T CAA T A T T TGAGAACAGCGA TGT TGC - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T A T T AG - - - - T TGA - - AAGAAAACAAAA TGACGT A T AACGGACAA - - AACA T T T T T ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A TGT T C T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - T T AAGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACGC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T CCCAGCCA - - - - C T T A - - T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AA T AAAGACCA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T TGAGCGA T T T - - - - - - T AGGGT AAAGAC T A T T T CC T T T AAGAA T - - - - - - - - A T T T AAA T C
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TE: rnd_4_family_2479.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1971bp; fragments: 96; full length: 11 (>=1773.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1971 bp
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TE: rnd_4_family_2479.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2154bp; fragments: 84; full length: 0 (>=1938.6bp)
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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_2479

 size: 979bp; fragments: 64; full length: 30 (>=881.1bp)
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Before TEtrimmer 979 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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