
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3365
CGAA T A T T T T AAAGAGG - - C T CGTGT CGT T A T TG - - - - - - - - - - TGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGTGT CGGT CCA TGT CCGT C T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CAGGAA T C T C TG - CACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACGGGAAAGT AA TGT A TGGTGTGGTGGCGT CGTGCGCCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACGGGAAAGT AA TGT A TGGT AGAGCGAAGT TGAGCGCCAAG - CGAAGCGAGTGCGC T CA T T CGC - - - T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGT T CGA T TGGAC T A T A T T A T AGT AAGT A T C T T CGGTGACA TG - - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - AG - CAGCA TGGT ACCCACGAGGAA T AGAC T AGGACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T A T CGT AGGC - - - - - - - C T C T T CGT C T CC TGGC T CA T T A - T T T A
GGT AGAAA T T T AA T TGGAGT AA T T T A T T CCCCAA T T AA T TGA TGTGT AA T AGCA T ACA T T AC T T T CACGT TGTGCCC TGCCAA T CAAAA T CCGT C TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT TGA - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGGT A T TGAC T CA T AGA TGAC T - - CACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACGGGAAAGT AA TGT AAGGT AA TGCAA TGT T T T CAGT CAGA T TGCAGC T CA T A T AC - - - C T T T T A T A T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACGGGAAAGT AA TGT A TGGT AAGT CAACGT AACAAGCAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T
CA T CCAGAAAAAAGAC - - - - TGC TGT CGCA T CAAGT AACCGA TGCGT - - CACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGACACA T CCACAAAAGAGCGGCC T T T T T T A T TGA TGGT A - - - - TGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T C T AGT C T T AA T T CGAG - TGC TGT AA T T T T TGTGGT CC T T TGAG - - - GACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT A T T A T TGGT AA T A T TGC T T T T A T T T T CAAAGT TGGT AG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCACAGT T T A TGGT T A - A T A TGGC - - - CACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACAGGAAAGT AA TGT A TGGT ACACCAA T AAAGT T ACC T CGA - T AAAGT T CGT A T ACCA T C T TGT CGAGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT C T A T CCCAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAA TGT T T T AGT C - - - - - TGA T A T T T C T A T CCCAGA T AA TGG - - - - A
GT T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T AC T T ACCGGGCAGACA - - - - - - - GACCA T ACA T T AC T T T CCCGT T TGCACCCGCCAA T CAAAA T CCGT T T AA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCGGGTGCAAACGGGAAAGT AA TGT A TGGT AGA T TGCAGCAGT CAA TGA TG - GGCAA T T CC TGT CC TGGCGCACAA - T AAA
AGCCA T AAC T A T A T AC - - - CCGT T AGGGC T T ACGT CACAAAA TGCGT AGT AGCA T ACA T T AC T T T CC - - - - TGT A T CCGCCAA T CAAAA T CCGCC TGA T T - - - - - - - - - - TGC TGAAACGA T T TGA T TGGCCAGGAC T A T CGGGAAAGT AA TGT A TGC T - AAAAA TGGT A T T ACACAGTGT CGCAA T T T A T T T A T CAC T T CCCA T A T T T A
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 size: 3365bp; fragments: 196; full length: 0 (>=3028.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3365 bp
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TE: rnd_5_family_13939.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
 size: 3772bp; fragments: 232; full length: 3 (>=3394.8bp)
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TE: rnd_5_family_13939

 size: 3068bp; fragments: 214; full length: 11 (>=2761.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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