
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3014
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCCC - - GT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGC T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACC T A T AACACCGGT T A T A T - T ACAAGA T T AAC
- - CCCGGT TGT CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T A T T T TGT
- - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T A T T T TGT
CCCCCG - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCAC - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA T CCCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA - AA TGT C T T T CGT T T - - - - - - - - C T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - AAAGGA T TGCAG - - - - - - - - - - - - -
CCCCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCAC T C T A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AAA T AC T
CCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCG - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCA - - - - GA TGT T T TGT CCA T AGAA T TGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGA TGCA T T T TGAA T ACGTGT T T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - AAAGGA T TGCAG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCACCGGT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCAGA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - T ACC T AC T A T AAA T AAA T AA T T C T A
- CCCCG - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T AA T A TGT A T T A T AG - AAAAAA T A T AGT
CCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - GGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCACA T T A T T CACAAA T A T A T AAAA TGT TGC
- - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAAACGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGAC - - - - AA T T TGT CCCAC T A - - - GAA T TGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T AA T T AC
C T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCG - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCA - - - - GA TGT T T TGT CCA T AGAA T TGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - GA TGT T T TGT CCA T AGAA T TGCCA T
CCCCCG - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCAC - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA T CCCGT
T CCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAGA T T T CCCAAAA - CAAAAAA T T CC T
T T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCC T CG - - - - - - - - - - - CC T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - GA TGT T T TGT CCA T AGAA T TGCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - T A T CCC T AAAAA - AAAGT T T T TGGC
CCCC - - GT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGC T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACC T A T AACACCGGT T A T A T - T ACAAGA T T AAC
- - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - GAC T C T T TGT T AGCC TGGT T C T T C T
CCCCCG - - - - - - - - - - - T CGT T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCCGT TGT A T - T T CAGAACACGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - AA T A T T CGACCAACA T TGGTGACAC
CCCCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCAC T C T A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AAA T AC T
CCCCCGGT T C T CCAAAC T C T T T AA T A T T T T AGCAC TGT A T TGCACCCACC T AGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAAACCG - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCA - - - - GA TGT T T TGT CCA T AGAA T TGCCA T
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TE: rnd_1_family_917.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 3014bp; fragments: 5810; full length: 0 (>=2712.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3014 bp
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TE: rnd_1_family_917.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_se.fa
 size: 3523bp; fragments: 2144; full length: 0 (>=3170.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_917

 size: 283bp; fragments: 1302; full length: 339 (>=254.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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