
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2405
A T T AA T T T AC T T T T T T A T T T T A T A - - - - - - - - - - A T T T T CACAAA T T ACACAAA T T AAA T ACAGT AAAACC TGTGT T AACGGCACC TGT C T AAAGCGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAAACACAAAGAACAAAGAAAAAAC T A T T T AAAC T A T C - T
A T T AA T T T A T T A T T T AAAGT CAAA TGGT CAC T CAAAA T T T AAAA T AAAA T CAAA T T AAACA T T A TGA T ACA TGGGGT AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGCCAA T AGT T T T C T C T T T T T AGTGGCCGT T A T TGACAGGT T T T AC TGT A T T T CAA T T A T AAGA TGACCAA T T A T AAAGAAA T AAA T AAAA T T T T TGT
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA T T T T C T C T CAAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGCCAA T A T C T C T C T C T T T T T AGTGGCCGT T A T TGACAGGT T T T AC TGT AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAA T A T A T T A T T T A T A T A T A T A T A T T T AA T CAA T AA T T A T T AA T T A T ACA T AA T AAA T ACAGT AAAACC T A TGT T AACGGCACC TGT C T AAAGCGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T AC T T T A T T A - - - AAGGC TGCA T AAA T AC T CCA T A T T AAC T AAAGACCCAAA T T A T A T ACAGT AAAACC TGTGT T AACGGCACC TGT C T AAAGCGGCC - - - - - - - - - - ACGGCCAA T A T T T C T C T C T T T T T AGTGGCCGT T A T TGACAGGT T T T AC TG - - - - - - - - - - - T AA T ACGA T T T AA T ACACAAC T A T AAACAGT AC T A T T - -
A - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGCCAA T A T T T C T C T C T T T T T AGTGGCCGT T A T TGACAGGT T T T AC TGT A T T T A T T C T AA T A T ACC T CC TGAAACGT AAAGCA T T T T T T A T CGGT TGC
T - - - AC T T A T T A TGT T T T AGT AAA T AA T T - C T CAA T A T T CACA T C TGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAA T A T T - TGA T ACCAGCCCACGT C TGAAAA T T A T T AAAAGAA T T AA
A T T AA T T T T TGAGT T CGT T T T ACC TGA T T AC T CAGAAC T T AAAGA T T A T T T AAA T T AA T T ACAGT AAAACC TGTGT T AACGGCACC TGT C T AAAACGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CACAGC T AGCA T AAAA T C T AGT A TGCGC T AA T AA T C T AGT TGGCGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGCCAA T A T T T C T C T C T T T T T AGTGGCCGT T C T TGGCAGC T T T T AC TGT A T T T AA T T T CA TGT ACCC T T TGAAACGAGAAA T T T T T T T TGT TGGT T - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T A TGC - - - - - - - A T A T TGGCGA T A T A - - - - - - - - - - A T ACAGT AAAACC TGTGT T AACGGCACC TGT C T AAAGCGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T AAGC - T AA T AAAAC T T T T T ACACGCCGGC TGC T T CAA T CACGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T T A T A T AAAAGGAGA T AC TGCGA T AA - - - - - - - - - - - GC
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TE: rnd_5_family_5939.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2405bp; fragments: 8417; full length: 1 (>=2164.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2405 bp
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 size: 2731bp; fragments: 8498; full length: 0 (>=2457.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_5939

 size: 2357bp; fragments: 108; full length: 34 (>=2121.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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