
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6385
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGTGC T TGCACA T TGCAAGAC T CCACCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T C T AAGT CAAA T T T TGT T T A T T AAAAA T T AAAA T C T AAA T T T T T A T AAAC T T T A T T T T T T T C TGC T T TGT CA - - - T T A T T AAAA T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CA TGGTGGGG
GA T CGAGC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - T A T AAAA T T A T T C TGAGT T TGA T T T T AA T CA T T T AAAA T T AAAA T T AAAA T T T CAA T C T AAAACAC T T A T T T T T AGT CCAGGAGT T CAC T T TGGT T AAAA
GACCCGAGCAG - - - - - AACGT T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - TGCCC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - T A T AAAGT TGC T T T A TGA T AAC T T T T A T T CA T T T AAAA T T ACAA T CAAGACC T C TGT T - - - - CA T T T C TGA T T T A T A T TGT T - - - - T AA T T CAA T AAA TG
AA T TGAA T T AA - - - - - - - CGC T A T T T AAAA T A T T T AA T AACAGC T ACGAGA T T A T T TGA - - - - - - CAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - T T T AAAA T T A T T C T AAA T T AAA T T A T A T T CA T T T AAAAC TGAAA T CAAAA T CCA T AC T AAACC T T T T TGGT T T T AAC T TGT T AA T T T A T T T CAGGT AGT A
T AGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - T A T CAGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAACGAA - - - - - - - - - T A T AGCCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - A T AA TGA TGCCAAGT T AAA TGT T A T T CA T T TGT AA T T AAAACCAAAA T T T T T AC T TGGT T A T T T T AAA T T T A T T T T AAAAA - - TGGT AAAGAGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - A TGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T CC T T CAAGT T - - - - C T T TGT T CC T AC T AC T C T A TGGCGGAAA T C T A - - - - - - - - - TGT T ACCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - CAG - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T ACAAAAA TGAC T TGAGT TGAAA T AAAA - - - - TGA T T T AAGT T AAA
AAA TGAA T CAAAA T T AAAA T T T A T T T T AAAC T T A T T AAAAGAGT C T T AAAA T TGT T TGA T AC T A T CAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T A T CAGGTGAAA
AAA T T AAC T A T TGT - AAAC T TGGT CCAAAAAGT T A T AAGGGTGAGACAAAA - - - T T TGACA T T AGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA T T T ACA TGA T T TGA T C TGAGT AGA T C T - T T T T A T T TGA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - AAAA T T C T T T T CAA T T T CA T A T C T AGC TGTGT T T T A - - - - - - - - - - - - T A T CAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACC T AACAAA - - - - - A - T AC T A T T T CCAGC - - - - - - AAAA TGCCGT T T A - - - - - - - - - CCA T AGCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - T A - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T T CGA T CA T ACGGT A T T T ACA T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T ACCAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACACACAA T AGT C T AAAAA TGGAAGAAAAA TGT T T A T T AGCGACAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AC TGA T A T ACC T TGT ACA TGA T AC TGAA - T TGGA T T T A T T AAAAA
AGA T CGAGT AAAACAAA T AGT T AGT CAGGCAA T TGT A T AGA TGCA T T T T A - T TG - - - - - T ACAC T CAAAGAA T A T C T T AA T ACCC T AGAAGT C T CGT C T C - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A T T T A T A TGACCCC T A T T T C T CCGA T AAAAC TGAGT CCAGTGGCA
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TE: rnd_5_family_5646.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 6385bp; fragments: 39149; full length: 4 (>=5746.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6385 bp
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TE: rnd_5_family_5646.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 6823bp; fragments: 37979; full length: 4 (>=6140.7bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE: rnd_5_family_5646
 size: 4736bp; fragments: 45425; full length: 118 (>=4262.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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