
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8929
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CGAAACGT CGCGCGAGAC TG
AAAAGA T TGT C - - - - - - GAACGAACAAAGT TGAAAACA T A T C T T AAAA T A T AGAAAAA T AA T CC T T T - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT A T AACCA T A T C T T T T T ACCAAGAGAC T T T T AC T A T AAAA TGGCAAAAAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - AAA T AAGT A T CC T AA T CAAAAAA T A T A T C T A T AAACA T - - - - - AGGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - T AAAA T T TG - - - - - - - - - - - GAA T T T - - T T TGAAGAAA TGT T A - - - - - T T
AA - T T A T T TGCCGGT CCGAAAGGCCAGA T CAAAAAACGCA T T T T AAAA T AGAGGAAAAAAA T CCCA T - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT A T AGACAA T - - T CACAA T T T AAAA T T A T - - C T TGAAAAA T - - - - - - - - - - AC
AAA T CA T T TGCCGGT CCGAAAGGCCAGA T CAAAAAACGCA T T T T AAAA T AGAGGAAAAAAA T CCCA T - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - AGGCACC T A T C T T CAGGCAGAAA T T T ACA T CGAAAGA T - - - - - - - - - - T A
AAACCA T T TGCCGGT CCGAAAGGCCAGA T CAAAAAACGCA T T T T AAAA T AGGGGAAAAAAA T CCCA T - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT A T AAACAA T CA T T CCAACCACAA T A T C T - - C T TGACGGA TGA T AAAAGGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT A T TGT AA T T T C - - - - - - - - - - - T AGCC T - - ACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - C
AAACCA T T TGCCGGT CCGAAAGGCCAGA T CAAAAAACGCA T T T T AAAA T AGAGGAAAAAAA T CCCA T - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - - - - - - - - - - - T CCAA T C T AAGGGT T C - - - - - - AAAAA T T A T T AAAGGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - AAA T A T T T TGGA T AA TGAGAGC T T T T A T C T AAAAAAA T TGC TG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT - - - AACA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T AAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T C TGAAACCGTGGA TGGAAAACCGTGGC T A T C T T CACGCCGGT AA T A T AA T A T CCGC TGAAACGGGGA T AC - - T CAAAAACAAGC T AA - - - - - A T
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TE: rnd_5_family_8603.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 8929bp; fragments: 34963; full length: 0 (>=8036.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8929 bp
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TE: rnd_5_family_8603.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa
 size: 9214bp; fragments: 30692; full length: 0 (>=8292.6bp)
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TE: rnd_5_family_8603
 size: 1290bp; fragments: 6250; full length: 2 (>=1161bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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