
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2026
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T C T T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCAAGAGC TGT CAAACA T T ACC - - - - - A T T AA TGT AA - - - - - - - - - - A T AAA
- TGGG - AAA T A T T CAA T CC T CAGT - - - - - TGT T AGAACCA T T T T T CCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A TGT T A TGAA T T A T T - - - - - A T T AACGT AAAA - - - - - GAA T TGA T
C TGG - - - - - - - - - C T A T C TGT AACC - - - - ACCCAAAGGAC T T T T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T C T ACCA T CGGT AAC T AA T T T A T CAGT T T AA - - - - - - T AAAACA T T
C T AAG - - - - - - - - - T A T T AACAGT C - - - - T T C T AA T A T CA T A TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGCGC T T T AAA T AGTGAA T - - GT T AGAGT AAAA T A T C T AAACAAA T
C TGAGT AAA T A T T C T A T T CACCGC T CAA T T T T T AAAA T A T T T T T TGC T C T T T T T ACA T T AAGAA T AA T AA T T C T A T T T A T AAAAAAAAA T A T T T AGCCCA - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T CA T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCAAAC T A T T TGAAGT A T - - - - - - - - - - T CAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGAGT AAA T A T T C T A T T CACCGC T CAA T T T T T AAAA T A T T T T T TGC T C T T T T T ACA T T AAGAA T AA T AA T T C T A T T T A T AAAAAAAAA T A T T T AGCCCA - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T C T T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCAAGAGC TGT CAAACA T T ACC - - - - - A T T AA TGT AA - - - - - - - - - - A T AAA
C TGGGT AA - - - - - - T A T C T AC TGT T CGA T A T T T AGAAAAGTGGT CGCC - - T T T T ACA T T AAGAA T AA T AA T T C T A T T T A T AAAAAAAAA T A T T T AGCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T C T T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCAAGAGC TGT CAAACA T T ACC - - - - - A T T AA TGT AA - - - - - - - - - - A T AAA
- - - - - - AAA T - - - - T ACCAACAAC T - AA T AC T CAA TGAAGT T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCCA T A T T A T AAA T T T T T - - - - - AGT AA T T TGAGGT AA T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCGT T A T T TGT T T - T T T T ACA T T AAGAA T AA T AA T T C T A T T T A T AAAAAAAAA T A T T T AGCCCA - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T C T T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCGCGTGACGT CA T CGACCGT CAA T T T A T T AA TGT CAAA T AA T T AAAACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCGT T A T T TGT T T - T T T T ACA T T AAGAA T AA T AA T T C T A T T T A T AAAAAAAAA T A T T T AGCCCA - - - - - - - - - - T AAA T AA T AA T AA T T A T CA T T A T T C T T T T CACC TGT A T C T C T CCAAA T CCGCGTGACGT CA T CGACCGT CAA T T T A T T AA TGT CAAA T AA T T AAAACAAA
CGGACCAAA TGT ACCGT T T ACAAACCAACGTGCAA T T TGC T C T T CAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T A TGCCA T ACA TGGT T AAC T T A T T T A TGT CAA T AAA T CAAGAAAAA
C TGGGT AAA T AA T T CACAGACAACC T - - - AGT T AGT T TGGCGT T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T CCC TGA T AAAC T A T T - - - T TGAGAACGTGAAA T AA - - - - - - - - - -
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TE: rnd_1_family_141.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2026bp; fragments: 7318; full length: 0 (>=1823.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2026 bp
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TE: rnd_1_family_141.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 2669bp; fragments: 6834; full length: 0 (>=2402.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_141

 size: 729bp; fragments: 3673; full length: 4 (>=656.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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