
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15954
T A - - - - AGCC T A - - T T AAGGAACAAAAA - GA T T T T A T T AAAAAACC T T C TGAAAGT A T T AAAACA T AGT AGGT A TGCC T AC T TGAGACCAAGGT CACCCC - - - - - - - - - - T CCAAA TGGAAAAA TGGGGGT TGACC TGT T CAAGT AAGGCCA T ACC T AC T A T T T T CAAA T T AGT T T T C T C T T T T T T ACC T AC T T T T A
T AAGAC - CCC TGT T T TGA TGT AAACACA T AA T T - - - - - - AAGAGCCA T C T AAAAGT T T T AAAAC T AAGT AGGT A TGCC T AC T TGAGACCAAGGT CACCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T ACAGCCCGT T T T AA TGAAAAAACA T AA T T T T A T T AAAAAACC T T C - AAAAGT T T T AAAACAAAGT AGGT A TGCC T AC T TGAGACCAAGGT CACCCC - - - - - - - - - - T CCAAA TGGAAAAA TGGGGGT TGACC TGT T CAAGT AAGGCCA T ACC T AC T - T T T CCAAA T AGGT T T T C T C TGT T T T A T C T AC T T T T A
T AA T ACAGCCCGT T T T AA TGAAAAAACA T AA T T T T A T T AAAAAACC T T C - AAAAGT T T T AAAACAAAGT AGGT A TGCC T AC T TGAGACCAAGGT CACCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAA T T AGGT A T AGC T T T T T T A T A T AC T AA T -
- - - - - - AGT T TGTGCCAA T T AAAA - - - - T AA TGT T ACGAAAAA - - - - - - - AAAAGT T AGAACACAAAGT AGGCA TGCGCACC T T AGACCAAGGT CACCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T T AA T AGA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA TGGAAAAA TGGGGGA TGACC TGT T CAAGT AAGGCCA T ACC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T C - GAA TGT T - - - - - - - - - - AACACAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA TGGAAAAA TGGGGGT TGACC TGT T AAGGTGCCGCAA TGCC T AC T - T T T T CAA T C T A T T - - - C T C T T T T C T A T C T CC T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA TGGAAAAA TGGGGGT TGACC TGT T CAAGT AAGGCCA T ACC T AC T A T T T T CAAA T T AGT T T T C T C T T T T T T ACC T AC T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3948.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 15954bp; fragments: 14789; full length: 0 (>=14358.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 15954 bp
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 size: 16103bp; fragments: 14246; full length: 0 (>=14492.7bp)
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 size: 4910bp; fragments: 3997; full length: 1 (>=4419bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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