
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7585
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAACACC T T AACACAA T A TGGAGT T T ACAC TGTGAAAC T AC T T AAA T
GC T T T AA T AGT ACA TGT CAAAAAAGAAAAAAGAGT T T T AA T T AC T AAA T TGT T T T A T T A T A T C T T T ACA T A T T T A T T T AAA T AAA T T AA T T T AA T AC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAGGAAAGAAA T C T AAA T TGA T - - - - GGT T T CA T T A T A T T T T T A T T T A T T T A T T T T AA T AAA T TGAGT T AC TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAACACC T T AACACAA T A TGGAGT T T ACAC TGTGAAAC T AC T T AAA T
GA T T T AA T AA T T AGA T T AAAAAGA T AGAAAAGAA T T T T AA T T AA T AAAAAGT T T T A T T A T A T C T T T A T A T A T T T A T T T AAA T AAA T T AAGT T AA T A T T T A - - - - - - - - - - CCAAAACACC T T AACACAA T A TGGAGT T T ACAC TGTGAAAC T AC T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAACACC T T AACACAA T A TGGAGT T T ACAC TGTGAAAC T AC T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAACACC T T AACACAA T A TGGAGT T T ACAC TGTGAAAC T AC T T AAA T
- - T A T AA T AAAAAAC T T AAAAAGAAAAA - - - - - - - - - - - - T CAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA - - - - - - - - T AAACCGT AAAGAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T AAAGGTGAGAAAAAGGA - - - - - - - - - - - A T CA - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3825.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: 7585bp; fragments: 763; full length: 1 (>=6826.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7585 bp
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 size: 8001bp; fragments: 750; full length: 0 (>=7200.9bp)
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TE: rnd_5_family_3825
 size: 1444bp; fragments: 155; full length: 106 (>=1299.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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