
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4748
C TGGAGGA T T ACA T AA T TGGT T T T T TGAAA T T AGT T TGGT T ACA T T T T T A T T A T CGTGT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CA T TGC - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T - - - T AC T AA T AAACACC T ACGC T CAACA T AAAAAACACCGAAAGAAAA T T AAAAAAAAAA -
T CA T AAGA T C - - A T AA T T - ACGC T T TGGGAGT AGCAAGGT T A T A T T T ACAA T A T AGTGT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CGT TGC - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T AACCGC T T A T T A T T T A T T T T AAAGACGC TGAAA T TGGA T T A T T A T ACAAAA
CGGAAGCGC TGC - - - - - - AGT T T T T T T T A T A T A TGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGC T TGGT T T CAA T T T TGAAA T TGC TGGGA T CGGAA T AC TGGACAA T T
T TGAGAAGC T ACA T AA T T AA T A T T T T T T T TGT AGAAAAA T CA TGC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - A T T T T T A T T T AA T T T CGAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAA TGT T ACC T AA T T - A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T T AGA T A T AGTGT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CGT TGC - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T CGT T T C T A T C T T A T T T CAAGAGAGC TGA T AC TGTGT T A T AAAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T T CGT A T AGGT ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T T AA T T T CAAACAAAGAAA T AAGGT AC TGGAA TGCA T AGCAGGA
CCAAAGGGT - - - A TGA T T - - - - GT T TGC T AGT AGCG - - - T T A T A T T T T T AA T A T AGTGT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CGT TGC - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T CAGT CC T T T C T T A T C TGT T T C T T AAACAC TGAAACCGAA T T T AC T AACAAAA
AAAAAAAACCAC - - - - - - AA T AC T T T A T T T AGAAGA T CG - - - - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAAC T A - - AAAA T C - A T CAGT T AAGGGT A T AAAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T C T A TGT ACACAAAC T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T AGACGT AC TGAA T A T AGA T CAAAA T CGGTGCCGTGGAGA TGGT AACAAAAA
GGA - - - - - - T AC - - - - - - AGGA T T T T T T T T T T CAAA T TG - - - - - TGTGC T ACA T AGTGT T CGA T A TGGC T T CAGCGGGT ACACACGTGTGT AC T CGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_991.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 4748bp; fragments: 166; full length: 3 (>=4273.2bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4748 bp
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 size: 5071bp; fragments: 171; full length: 3 (>=4563.9bp)
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TE: rnd_5_family_991
 size: 2015bp; fragments: 27; full length: 1 (>=1813.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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