
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8710
- - - - - - - - - - - - - - - T T CC T C T ACCGT T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGC T C T T AAGGT CCCACGCA T C TGGTG
- AGCGT CCA - - - - - - TGC T T T CAACAC T C - - - - - T ACAACAGTGCAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T AGT AAC T AAA T AA T ACAA T T CAACACA T T T AA T CAAC T A - - -
- GAC T T CCAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T AA T AA T AAAGAA T T AC T T T TGT T T CA T T T T AAACCAGGAC TG
- GACC T C T AAA T AGT T T A T T T CGGTGT CA TGGT - T A T AGCAA T ACA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T AACAGT T T AAAAGT AAAA T A T A T CGAACC T AAA T AAAA - - - T
- GGGGT TGAAA T AAC T ACCCC T A T CA T T C TGT T T CAAACACA TGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGT AGTGGT T T AAA - - T AAAA T A T AAAA T CC T T AAGTGAC TGA - C
- GAGGCCCCA T TGCGGTGC TGCGGGGCC - - - - - - - - - - - - - - T ACGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGA T AAAAA T CAAA T A T CAAAA T T A T T T AACGT TGTGAACGG - - - T
TGA TGCCCA T T A T T T T T T T T AAAAAGCCGT A T T T T T T AGAGGT ACCAGT A T T T T T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CA T AGT A T T T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGCAA T CGGACA T T T CA T T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T T T T CACGAAAAAA T T T TGGA T AACCGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAC TGTGT CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T CAACAA T T A TGAGT CAAAA T T T AAAGGCC T - - - ACAA T T AA - C
TGA TGCCCA T T A T T T T T T T T AAAAAGCCGT A T T T T T T AGAGGT ACCAGT A T T T T T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CA T AGT A T T T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGCAA T CGGACA T T T CA T T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T T T T CACGAAAAAA T T T TGGA T AACCGA T T
T - - TGT T CGCACA T T T T C T CAAAGTGC T TGAA T T A T T A T AGA T A T CA - - T T T T T T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CA T AGT A T T T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGCAA T CGGACA T T T CA T T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGA TGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T
T - - TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T TGC T TGAA T T A T T AGAGA T A T CA - - T T T T T T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CA T AGT A T T T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGCAA T CGGACA T T T CA T T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGA TGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAAAA T T TGGA T AACCGA T T
T - - TGT T CGCACA T T T T C T CAAA T TGC T TGAA T T A T T AGAGA T A T CA - - T T T T T T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CA T AGT A T T T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGC - A T CGGACA T T T CA - T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGA TGCCGAGGAAA - T T T T TGACGAAAAAAA T T TGGA T AACCGA - T
T - - TGT T CGCACA - T T T C T CAAA T TGC T TGAA T T C T T AGAGA T A T CA - - T T TGT T TGT AGT AAGAAA T AAC T T CGT AGT AGT T C T AA T T T C T T TGACAAA - - - - - - - - - - CAGT AAGT AA T T T T A T TGCAA T CGGACA T T T CA T T T T TGACAAAA T CGACAGGGGGGTGCCGAGGAAA T T T T T TGACGAAAAAA T T T TGGA T AACCGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCA T T T AAAACAC TGT AA T AAA T A - - -
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TE: rnd_4_family_1143.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 8710bp; fragments: 18448; full length: 0 (>=7839bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8710 bp
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TE: rnd_4_family_1143.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 9536bp; fragments: 8836; full length: 0 (>=8582.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1143
 size: 4673bp; fragments: 1229; full length: 2 (>=4205.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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