
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5943
CCAGAC T A T T A T T T A T CACAAGCA T TGACGGGCACGGTGT T AAAA T A T T T TGAAGAGAAA TGA T A TGCA TGA TGACGAGT - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA - T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGAAAAGT
GTGGAC T A T T A T A T T ACACAGGCCC T A T CAGGCA TGGTGT TGAAGT A T T CAAGGGAGACGTGA T A TGCA TGA TGA TGAGC - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA - T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGAAAAGT
GGGAAGTGT CA T CGGT CGT CA T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC - - - - - - - TGCA T T T T AAA T - T T T AAA T T A TGA - - - - - - - - - - - - - - -
AGAACC T T T CACC T T T T T A T T A T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T T A T A T T A T A - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGT TGT AA T TGT
GT TGA T T A T T T T C T C TGCCAAGC T A T A T CGGGCACGGTGT T AAAA T A T T T TGAAGAGAAA TGA T A TGCA TGA TGACGAGT - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA - - - - - T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T
AGCCA T T T T T A T A T C T AGT AA T AA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACACGCAAACC T A T - - AGT T A TGT T A T ACAA T T TGT A T - T ACA TGT TGT TGGGCA T CCAA T TGCA T
GCGGTGT T T A T TGT T T CCC T T TGT T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA - - - - - T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA TGGT AC TGA
GCAAAA T T T CA T AC T T C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T T A T A T T A T AA T T T T T A T A T A T A T A T A T A T ACAGC TGGT AGA T C T CGA
GACGAA T C T A T ACCAGACAAGCACACAAGAGT T ACGGTGT T AAAA T A T T T TGAAGAGAAA TGA T A TGCA TGA TGACGAGT - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGCAAAAC TGACCCA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT CAGACAC TGCGACGGA T A T T ACAGT
CCAGAC T A T T A T T T A T CACAAGCA T TGACGGGCACGGTGT T AAAA T A T T T TGAAGAGAAA TGA T A TGCA TGA TGACGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T A T CACACA T T ACGAA TGGT TGT CGT CACGAGTGA TGCGGTGT T C
A T AAA T T T T AAA T T T CAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT A TGT T T TGT T T A TGT T T A TGT A T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T T A T A T T A T ACA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - T AGCGGGC T A TGC
GT T AGT T T T T C T T T T C TGT AA T A T T CGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGA T AGGT T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGC T AACAAAGG
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TE: rnd_4_family_1546.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 5943bp; fragments: 276; full length: 13 (>=5348.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5943 bp
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TE: rnd_4_family_1546.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 6446bp; fragments: 276; full length: 0 (>=5801.4bp)
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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)
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