
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8682
T A T AA T AA T T T ACAAA T CA T T CAACACCCAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T TGT CAAGCAA T TGT A T AAA T AAA T T T T T A T T - - - - - - T TGGT T
T A T AA T AA T T T ACAAA T CA T T CAACACCCAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T T T T CAACCAA T TGT A T AAA T AAA T T T T T A T T - - - - - - T TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T AGCA T T - - - - - - - - - - - CAAGA T TGA - - AGA T T A T T T CGCA TGT C TGTGT C T AC T AGA T T T - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T CAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACC T CGCCC T T T A T AC T AC T AA TGC T AAA TGCGGT T CCGAGA T TGACGAGGT AAC T C T ACAGA TGGGT T T T T AGTGGGT A T T T AAA T
T A TGGCAA T T T ACGTGT CA T T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T AA TGC T AAA TGCGGT T CCGAGA T TGACGAGGT AAC T C T ACAGA TGAGT T T T T AGTGGGT A T T T AAA T
- T T AA T AACGCCACCAAC T T ACAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACC T CGCCC T T T A T AC T AC T AA TGC T AAA TGCGGT T CCGAGA T TGACGAGGT AAC T C T ACAGA TGGGT T T T T AGTGGGT A T T T AAA T
CA T AGT AA T T T A T C T A - - - - - - - - - - - CCAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T A T TGT CGAA - - - - - - - - - CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AAC T T T - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T CAACAGAA T T AA T T T T CAAA T CGC T T C T T AG - - - - - - - - T AA T C
- - - AGT AA T T T A T C T A - - - - - - - - - - - CCAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T A T T A T - - - - - - - - - - - - - CA T A T CGGTGAACGTGACA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T CA TGTGA TGTGT AAA T T T T A T A T TGGTGAA - - - - ACA T C T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T
- - - - GT AA T T T A T C T A - - - - - - - - - - - CCAA T AAGCA TGCGC T A TGT TGA TGAAA T T A T T C T T AAAA T AACCGA T CA - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T CA T AC - - - - - - - - - - - - C T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGTGT CACAGAACCCCGCCC T C T A T AC T AC T AA TGC T AAA TGCGGT T CCGAGA T TGACGAGGT AAC T C T ACAGA TGAGT T T T T AGTGGGT A T T T AAA T
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TE: rnd_1_family_313.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: 8682bp; fragments: 593; full length: 4 (>=7813.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8682 bp
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TE: rnd_1_family_313.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
 size: 8911bp; fragments: 564; full length: 4 (>=8019.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_313

 size: 2401bp; fragments: 1627; full length: 4 (>=2160.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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