
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2785
AAA T T AACAGT T C T AC T CA T CAGGT AAAA T TGT ACAC T T AGAGACAA TGT T AGAGCA TGAGAA T T AAAAGT CACACAA T A TGA T T T CAACGCCAAGT CCC - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T AC T C T AAAAAAAAA T A T - - - - - A T - - - T AAA T A T AACA T AC T C T A T AC - - - - T T A T - - AGGAAA
AAA T T AACAGT T C T AC T CA T CCGGT AAAA T TGT T CGC T T AGAGACAA TGT T AGAGCA TGAGAA T T AAAAGT CACACAA T A TGA T T T CAACGCCAAGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA TGA T T T T T AAA TGGAACACCC TGT A T A T T T A - - - - - - - - - - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - A TGACGC T CAA T AGGAA T TGACC T CAAA T ACAAGAA - - - AAAAGA
AAA T T AACAGT T C T AC T CA T CAGGT AAAA T TGT ACAC T T AGAGACAA TGT T AGAGCA TGAGAA T T AAAAGT CACACAA T A TGA T T T CAACGCCAAGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A - - - - - - - - T AGCAAAAAC T AAAGT AA TGT ACAAAGA - - - AGAAAA
GAGT T A T A TG - - - - GT CCA T A - - - - - - - - - - - - - CA T T TGAGT A T - - T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CAGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T C T AAAAAAAAA TGA - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGGT AAA TGC T A T CAA T A TG - - - - AA T AA T T T AC T T ACAGCA - A T AC T AGAGAA TGAGAA T T T AACA T C T AAAGA T A TGA T T T CAA TGCCAAGT CCC - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T C T AAAAAAAAA TGCAAA TGA T C T T CGAA T T AAA T ACAGC TGGCAA T AAAGAAA T AAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T C T AAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - T T AA T T TGA T A T A T T T T A T A TGACA T AA T - - - - - - - -
AAGT AACCGCA T CAGGT CC T CGGG - - - GAAAA T C T A T AGAACGT T - - T CC T AAGGCA TGAGAA T T AAAAGT CACACAA T AGGA T T T CAACGCCAAGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T AAACA T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T C T CC T AA T AAAAAA TGC - - - - T A T T T T AAAGCCCAA T AA T T A T T AAGC T TG - - - - - T AAAAAAA
GAA T T A T T AA - - - - ACCCA T CCA - - - - - - T AGT T AAC T T AAAAA T - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T A T AAAAAAAAA T A T T CGTGA T T TGT AGAAGCCA T A T ACGT T T TGT - - - - TGA T T AAA T AAA
A - - - - - GCGT T T A T A T CCGT T AGA T T AGACAGT T AA T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A TGT AA T C TGA - - - - - GGA T CAGT AGAGGACCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T T ACAA T T CC T AC T ACC TGA T AA - - T T ACC TGC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A T ACAAGA T T T CC T T C T - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - T AGA T T AGA T T A T T CA T T AGA T T AA T AAA T AAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - CA T T AA T T T T C T AAAAGTGT T T AAA TGGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - T AGC TGT CAC T C T ACA T A T A T A T CGT AGT T AAAACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T CCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T C T AAAAAAAAGCAC T AA T AA T T T T T CAAAGT AAC T T CC T AAA T A T T C T A T AA T T AAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - T AGT CA T T T CGT AGACGAGT T CAGAGA TGGGCAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACAC T ACGT C T T A T ACAAGA T T T CC T C T T CC T C T A T T AAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA
AAA T TGT T A T T ACAAC T CA T T AAA T A T A T T AA T C T A T A T A TGT T T - - TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C TGACACGCCGT C T T A TGCAAGA T T T CC T CC T CC T C T AAAAAAAAAAGA - - - - - - - - - - CACAGCCAAAAA T CGT T A TGT TGC T T AA T - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_1546.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2785bp; fragments: 294; full length: 29 (>=2506.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2785 bp
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 size: 3115bp; fragments: 293; full length: 0 (>=2803.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1546

 size: 3383bp; fragments: 101; full length: 1 (>=3044.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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