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GATTTGAATAAAAAAT ACATAAAAAAAAAACGGTTTTTAATATATAATGTATTGGCAAAGATGGTCGT - -=-=-=-=-=---- TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
—ATTTGAATAAAAAIT AIAAAGAAAAAAAACGTTTTTTAATATATGATGTATTATTAAAGATGATTGT —————————— TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
AATTTIAAIAA.AAT ACATTACAGAAATCCAGTATTGAATTTGTAATATATTGGCAAAGATGGTCGT --=-=-=-=-=---- TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
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TATGTAAGTATTATTGTA-TTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
TATGTAAGTATTATTGTA-TTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
TATGTAAGTATTATTGTATTTTTTTAGGCTTAAGTTAATTTTTAACAATG
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TE: rnd_5 family 383

size: 2930bp; fragments: 296; full length: 13 (>=2637bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 10/10/25)
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