
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4557
AAGA T A TGA T AGAAAAACAAAAA T A T A T A T A T T T T T CAGT C T AAGA - - - - T T CAAAAAAAA T T AAA T A T CC T T AA T T AAAAA T T CAAAC T T T AAAA T T T A - - - - - - - - - - CAC T A T T AACGT AAA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T TGAA T C T CGGGC T T T C T T T AACGT AG
AAAA T A TG - CAGGAAAA TGT AAACAAGC T T T T T T TGGAA T C T T TGA T T C T T T T AAAAAAAA T T AAA T A T CC T T AA T T AAAAA T T CAAACC T T AAAA T T T A - - - - - - - - - - CAC T A T T AACGT AAA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T T T T A T T T T A T A T A T CA T AA TGT T T T T AAGAA T A - AA T A T AA T A TGCCGTGCCC T CA T AAAAA T AA
- AAA TGA TGCAGGA TGGTGGC T A T CGGT C TGC T T T A TGA T C T T TGA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T T AACGT - AA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T T T T A T T T T A T A T AAC - - - - TGT T T CA T AG - - - - - AACA T A T T T AA T A T T A T T T ACACCAC T A T AA
GGT A T AAAGCAG - - AAAGCCCAA T CGA TGAA T CC TGCAA T CC T T T T TGGC T T T AAAAAAAC T T AAACA T ACC T AA T TGAAAA T T CAAACC T CAAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGAA T AAGGCA T AAA T AA TGCGA T A TGC T T TGA TGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T A T T TGACAACAAAAAACAAAAAAA - - - - - - - - - - - GT CGAGCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T T AACGT AAA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T T T T A T T T T A T A T T ACA T AA TGT T T TGCAAAA TGAA T T A T AAAACGCCGGC T T T T T T T T T ACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T A T T AACGT AAA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T T T T A T T T T A T ACAACA TGGTGT T CGGGAAAA T AAAA T C T TGGC T C T TGT A T T TGCGT T AAAGAAG
AAAA T A TG - CAGGAAAA TGT AAACAAGC T T T T T T TGGAA T C T T TGA T T C T T T T AAAAAAAA T T AAA T A T CC T T AA T T AAAAA T T CAAACC T T AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - T T CAAACAA T AAAAGA T AA T AAC TGTGAC T T T T T CGAAGAAAG
AAGTGAGAG - - - - - GAA T C T AAA TGGGT AAAC T T TGT AA T - - - - - - - - - - T T T T AAAGCAA T T AAA T A T CA T AAGC T AAAAA T TGAA T T CC TGGGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGA TGCAGGA TGGTGGC T A T CGGT C TGC T T T A TGA T C T T TGA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T T AACGT AAA T T T A T T AAA T AAAGA T T A T T T T T A T T T T A T A T AAC - - - - TGT T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
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 size: 4557bp; fragments: 126; full length: 0 (>=4101.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4557 bp



0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_3757.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: 5445bp; fragments: 91; full length: 0 (>=4900.5bp)
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TE: rnd_5_family_3757

 size: 3398bp; fragments: 85; full length: 10 (>=3058.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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