
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3099
AGT T A T AA T - - - - - GAAC T A T TGT AA T T ACCA - - - - - T CCACCC TGT A T AA T AA T CGAAGT AAC T T - - T C T T A T T A TGT T T T T A T T A TGT T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - A T T TGGGAGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T C T AA - - - - - - - -
AG - - - - - - - AAAA TGAAC - - - AA T AACAAACCC T C T A T CCAACGT TGCAGAAAA T CGAAC T AAA T T T T T CAAA T T A T A T T T T T A T T A T A T T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T A T TGGCAGCAC T AAAAGT ACCAA T T T T T AACACGCCAGGTGT C T AA T T T A T A T A
TGT T T T AACAAAAGAAACGA T AC T AA T AAACA - T T TGCC T AACGGACAAAAAAAACGAAC T AAA T C T C T CAAA T T A T A T T T T T A T AA T A T T T T - - - - - - T - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T A T T T A T CAGGT AGT - - - - A T TGT TGT T - - - - - - - - T TGAAGT T T AAC T TGA T A T
AG - - - - - - - AAAA TGAAC - - - AA T AACAAACCC T C T A T CCAACGT TGCAGAAAA T CGAAC T AAA T T T T T CAAA T T A T A T T T T T A T T A T A - T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AC T A T CGCA TGAAACGC - - - GCGT CCAGT T CAAAAG
- - T T ACAA T T A T A TGAAC T A T AGT AC T A T ACC T T T TGTGT AAAA T AC T TG - AGGT C - A T C T ACA T TGT ACAAAC T A T A T T TGT A T T A T A T A T T A T AACAG - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACA T T T C T AGT A T AAAA T AGT ACGA T A T C - AA T A TGACC T AC T TGT AG - GGGT AGT
A T T T A T AA T AAAA TGAGT T A T AGT T A T T AA T A T T T T A T T T ACCA T ACGT T AAAA T CAAAC T AAA T T T T T T AAA T TGCAA T T T CA T T A T A T T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGGT C T T T T TGAGAA T T CA T AAA T TGT CGC T T AAGGCGAC T AAGGT T CAA - T AAGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGTGT AA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAG - - - - - GCAA T T T T TGAAA T T CGAC T T T T TGA T ACGT A T ACCGT T TGA T AGAGAA T
- - T T A T T A T - - - - - - - - - T A TGGT TGT T AGC T T T A T AACCC T AAGTGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAA T A T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGC T A T T T AA T T CGAC T T AC T TGT AG - GGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAGGT AAAAA TGT A T T T T T AGGA T AGA T T T TGC TGAGCCCAGGCACGT T T CGAGT T CAC T CCGGGAC
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TE: rnd_4_family_950.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 3099bp; fragments: 355; full length: 19 (>=2789.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3099 bp
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 size: 3501bp; fragments: 355; full length: 0 (>=3150.9bp)
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TE: rnd_4_family_950

 size: 2873bp; fragments: 361; full length: 34 (>=2585.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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