
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7565
A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAACAAA T T AAGAAAA - - - GT T ACA T T T T T T AAA T AGTGGA T AC T T
AAA TGGGACA T AA - - - T T CCA T AA TGGT AA T C T A T T TGT - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - A TGAACAA TGCAAGCCA
A T A T A T AACAAAA - - - - T C T A T - - - - T T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - A T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T T - - - - - - - - - - AAAAA T AA T A T AAAAA T AAAA T T AAAAAAA T AAA T AAAA T AAAAAA T T T T A T T A TGT A T A T A T AAAAAA T T A T - TGACA T T T T T T CGAAAA T CAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT CAGT CAGT TGGT TGT TGGA - - - - - - - - - T AAA T A TGAA T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T T - - - - - - - - - - A T T T A T A T T A T AAAAA T AAAA T T AAAAAAA T AAA T AAAA T A T AAAGT C T T AA T AAAA T T A T T T AAAAAAA T AA T T T A T C T T CAAC T AAAAA TGT AAAA TG
A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T T A T T T AAAGGA T T - - - - - - - A T T T CA TGGT AGGT C T AAA T TG
AAA TGC TGGT T AAC TGT T C T AAAA T A T T T T T TGGT TGACA T T T T C T T TGA T A T T T A T A T T A T A T - T A T A T A T T T A T T T T CGA T TGT T T A TGT A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGC TGGT T AAC TGT T C T AAAA T A T T T T T TGGT TGACA T T T T C T T TGA T A T T T A T A T T A T A T - T A T A T A T T T A T T T T CGA T TGT T T A TGT A T A T T T T T - - - - - - - - - - AAAAA T AA T A T AAAAA T AAAA T T AAAAAAA T AAA T AAAA T AAAAAA T C T T T CGT AAA TGGA T T AAAAAAA T A T A T T A T A T T T T AGC T AAAA T C T A T AACA
AAA TGC TGGT T AAC TGT T C T AAAA T A T T T T T TGGT TGACA T T T T C T T TGA T A T T T A T A T T A T A T - T A T A T A T T T A T T T T CGA T TGT T T A TGT A T A T T T T T - - - - - - - - - - AAAAA T AA T A T AAAAA T AAAA T T AAAAAAA T AAA T AAAA T AAAAAA T C T T T CGT AAA TGGA T T AAAAAAA T A T A T T A T A T T T T AGC T AAAA T C T A T AACA
AAA TGC TGGT T AAC TGT T C T AAAA T A T T T T T TGGT TGACA T T T T C T T TGA T A T T T A T A T T A T A T - T A T A T A T T T A T T T T CGA T TGT T T A TGT A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGAACAAGT - - - - - - - - - - AA T A T AC TGTGTGAA TGCGC T A TGA TG
AAAAA T AACAGT A TGGT T T TGGAA T - T T T ACCCAAAAA T A - - - - - - - - GGT A T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T - - - - - - - - - - AAAAAAAA T A T AAAAA T AAAA T T AAAAAAA T AAA T AAAA T AAAAAA T C T T T CGACA T T T A T T T AGAAAAA T A T - - - - - - T T T AA T T A T AAAAACAAA T T A
GT T TGCAACC T TG - - - - CCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CGAAAA T T CAAA T CAA T A T A T T A T AGCA T C T T AAGAA T A T AAAA T A
A T ACAGGGC T - - - - - - - - - CACAA T AA T AA T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAAA T ACC T AAAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - AAAC T C T CAGA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T AA T - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGGGACA T AA - - - T T CCA T AA TGGT AA T C T A T T TGT - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_4674.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 7565bp; fragments: 740; full length: 0 (>=6808.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7565 bp
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TE: rnd_4_family_4674.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 8591bp; fragments: 733; full length: 0 (>=7731.9bp)
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TE: rnd_4_family_4674
 size: 3298bp; fragments: 140; full length: 24 (>=2968.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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