
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3895
GT T T CGGGGCC T ACCAC - - - - - - - - - - A T CAGAGCAAGCAAACA T A 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 AAA T A T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T T AA T T A T A T T T A T T T T T T T T A T A T A T T A T T T A T T T A T A T A T A
A T T T TGGGA - - - - - - - - GCAAA T T A T AA TGAA TGC - - CACGGCAAAA - - T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T AAAAA T AAA T AAA TGT AAA T A - - - - - - - - - - - - - TGAAA T A T CGGT TGT T T CGA T C T C T CAGT T T T T A T A T T
AC T T TGA T ACGT A T T A T T CAAC T T AAA T T AAAAGC - - CA TGGT ACGA - - T T T A T AAA T T T CACCC T C TGC T T T - - T T T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 ACA T AAA T AAGTGCAAA T A T T T T T AGGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T - - - 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 AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 AAA T A T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 AAA 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 T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGC T A T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAACAGAA - - 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 T T T - - - - - GT T T T A T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T AA T T T T T AA T T T A T T A T C TGT T T T AA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T - T TGGAGA T AC TGT T CCA T A T A TGTGT TGA T - - T AACA TG
T C TGT T A T ACACA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCCCGGC T C - - - 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 AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 TGA T CA TGT AGGT A T AAA T A TGT TGAACAGAA T CAA T T T T A T CAACGAGCA T A TGGGT CAA T - - A T A TGAC
AC T T TGA T ACGT A T T A T T CAAC T T AAA T T AAAAGC - - CA TGGT ACGA - - T T T A T AAA T T T CACCC T C TGC T T T - - T T T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 A T A T T 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 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
AGT TGT AAAAGC - - - - - - - - - CA T AA TGT AAAAGT T - - - - - - - - - - - A T 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 AG - - - - - AGT A T T T T TGT A - - - - - AAC T A T AGAG - TGAGAGGT A T T C T TGGGT T TGT AGGT T C - - - T A T AA T T A
T A T T T AAAAA T T A T T A - - - - - - - - - - - T T AAAAGCAACAAAA T T T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T ACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
AA T T T A T T AAC T AC T - - - - - - - - TGAA T CGAAAGCA TGT TGGC T TGGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T C T T AAA T AA T AAGGAACACCC TGA T A T A T ACAGGGTGAG - - T T AAA T A
T A T T T AAAAA T T A T T A - - - - - - - - - - - T T AAAAGCAACAAAA T T T AAA T 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 A T A T A T A T A T A T A T AGGAAGGGT AGT C T TGACCGAC T A TGT AAA T T AGT T T A TG
AC T T TGA T ACGT A T T A T T CAAC T T AAA T T AAAAGC - - CA TGGT ACGA - - T T T A T AAA T T T CACCC T C TGC T T T - - T T T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 AAACAA T T C TGGAAAAAC T CAA T A T AAAC T C T AC TGCCGACA T TGA T T - AAA T A T 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 AC T AAAAA T T T AA T AC T T AGGT T CGGAAAA - T T AGGA T T T T A T T T TGT T TGACA T C T T T A T - - AGT T T T A
T T T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - T AAA T ACAAAGC - - AA TGGCAAGA - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGA T A T ACACA T ACAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T AAAAA T T A T T A - - - - - - - - - - - T T AAAAGCAACAAAA T T T AAA T 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 TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGC T AAA T A T ACA T - - - T CAGT T CAAGGGTGGAACAACAGGGC T CACA T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 TGT A T A T A T A T A T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T A
AC T T T TGAAAA T A T T - - T T AAC T CCAAAGAAAA - - - - - A T T A T C T AA - - 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 AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T T T T T C T T T T TGGA T TGCGGT - - T C T T TGG
T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 AAA T A T A T AA T AGT T T AGT T T T T T C T CC - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T ACA T CCCAA T A T CAAAGCGCA T AAA T - - - - - - - - - - T T T T A T AAAA - - CGGA TGT A TGC TGC T A T C T AAGTGAA T AC - T A T T T A T A
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TE: rnd_4_family_1855.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 3895bp; fragments: 974; full length: 0 (>=3505.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3895 bp
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TE: rnd_4_family_1855.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 4233bp; fragments: 965; full length: 0 (>=3809.7bp)

TE consensus (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_1855

 size: 605bp; fragments: 311; full length: 143 (>=544.5bp)
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Before TEtrimmer 605 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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