
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14351
GGT T ACAGT AACA T T T T T A T TGAAAA T T T A T A T AACAGAAGA T CAAAACAAA T T A T C T AAAA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAAA T T T A T A T AACGGAAGA T CAAAACAAA T T A T C T AAAA T AC T T A - - - - - - - - - - AA T ACAAAAA T T A T T T A T AAAAAAAA T A T T T A T T T T AA T AA T AAAAAAAAA T CC TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AAA T T T CACAAACAGAAGA T CAAAACAAA T T A T C T AAAA T AC T T A - - - - - - - - - - AA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AGGAA T T AC T T A T AAA T T AAA T AC T T A T T T T AC TGC T T AAAA TGAGT CCCA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAAAAA T T A T T T A T AAAAAAAA T A T T T A T T T T AA T AA T AAAAAAAAA T CC T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAAAA T T A T T CA TGAAAAAAA T A T T AA T T T T AA T AA T AAAAAAAAA T CC T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAAAAA T CC T T T A T AAAAA T AAAA T T T AC T AAAA T AAGAAAAAAAAA T T C - - - -
GGT T ACAGT AACA T T T T T A T TGAAAA T T T A T A T AACAGAAGA T CAAAACAAA T T A T C T AAAA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T ACAGT AACA T T T T T A T TGAAAA T T T A T A T AACAGAAGA T CAAAACAAA T T A T C T AAAA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_14119.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 14351bp; fragments: 14556; full length: 0 (>=12915.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 14351 bp
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TE: rnd_5_family_14119.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_se.fa
 size: 14450bp; fragments: 9743; full length: 0 (>=13005bp)
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TE: rnd_5_family_14119

 size: 2430bp; fragments: 1276; full length: 11 (>=2187bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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