
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3297
A TGACGAACA T AAAAAAA - CA T ACACAGGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T CA T TGT C T ACCACAAAA T T AAAGT AC T AGT AAAACAA T CAGT T
T A T AGA TGT C T A TGAA T A - GA TGGT T A T T AAACC T CGT T AAC T T T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AA T AA T - - - - - - - T - - - - - - - - - - AA T AAAAA T AAA T AAAGACGA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T ACCGAA T CA T TGT C T ACCACAAAA T T AAAGTGT ACGT A T T T T AAA T T T T T
T T CAGAGA T A T AAA T AAA - T A T A TGAAAAAAA T AC T T T T CAGAC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA T T CAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - CAAAAC T A TGC T AGT T AGT T
TGGAACA - - - - - - - - - - - - GC TGA T T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T CA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAGAAGGAAA T A TGGGT CC T C T T T AGT CAGT AA T T T TGC T C T T C T CGT AC T AA T T C T A T A T T CGT T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T A TGT AGT T - T AA T T T AGAGC - - - - - - - - - - T T T T T AAAA T T A T A T AGAGT
T T T AA TGT TGT ACC T A TG - TGAAA T T T T AAAA T AA T - - - A T CAGT T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAAGT T T A T T T CA T AA T T CAC - - - - - - - - - - - - - - CAA TGTGAA T T A TGAAA T A
GAAACAAAAAAA T CACCA - GGTGCGGA T CAAA T AACGGCAGAGGT C T T AA - - - - - - - - - - - A TGGGT T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T ACAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AA T AGAGGTGT T T CAC - - - - - AAA T T AAAAGGACAGTGGCC TGAAGA T TG
CGCACGT ACGCA T C T C T A T A T T T T T C T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCAAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T CA T TGT C T ACCAC - - - - - - - - - - CAAACGGGGT AAAA T T AGGG
GAAAA T AACAAA T AAA T A T A T T AA T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T CAGT A T CAA T T C TGGAAGAC T C T CAG - - - - TGAA T T AAAGT CA T TGTGA T CC TGA T A T T T
- - - - - TGACACA T T T AAA - T T TGA T T TGAAAA T AGT TGGGC T A T T C TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T - - TGAA T CA T TGT C T AC - - - - - - - - - - - - - - CACA T T CAAACAAA T A T T T
A T AAGAAGGAAA T A TGGGT CC T C T T T AGT CAGT AA T T T TGC T C T T C T CGT AC T AA T T C T A T A T T CGT T T C T T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AA T AAA T A - T CA T AAAA T AA - - - - - - - - - - T CAGAA T AGCCCAAC T AA T T
T CAAACAGT A T ACCAAAA TGACA T TGA T T AAA TGAC T T T T CAA TGT CAAAC T T AA T T C T A TGT T CGT T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CA T T T T T AAAACA T T T T T AA - - - - AACA T T ACA - - - - - - - TGA T T T TGT T T T T A
A T AAGAAGGAAA T A TGGGT CA T ACGCAGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - CGAACAAGT T C T A T A - - - - - - - - - - - - AACA T AA T A T AAAGTGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T CA T TGT C T ACCAC - - - - - - - - - - T CAAACAAAC T ACA T A T T C T
T A T AACAGAAGC T AAAAA - TGTGACAA T T AAA T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAAAAA T A T AG - - - - - - - - - - - - - AAGA T AAAA - - T AAAA T AACCGA T T T T T T T
GAAGA T AAAGAA T AAAAGT TGT AA T AAAAAAACGT T A T T TGGAA T T T AAGAC T AA T T C T ACAC T CGA T TGT T TGAA TGTGGT AGACAA TGA T T CAGT A T T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T CGA T C T T C T
T AGA TGGAAAAGT C T T - - - - - - - - - - - T TGAA TGAAGC T T CA TGT T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T A T C T TGGGAA T T T CA T CCGACAAA T TGAAGT AAAAGTGAC T CAAA T ACC T
GCAAGAAAGCCA TGAAAA - A T T AAGTGT T AAA T AACGT A T T AAA T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGCAAAA T A T AA T - - - - - AC T - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T CA T TGT C - - - - - - ACAA T T AAA - - T ACGGT A T ACAGGA T A T A T
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TE: rnd_4_family_2225.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: 3297bp; fragments: 24718; full length: 0 (>=2967.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3297 bp
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TE: rnd_4_family_2225.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_se.fa_rc.fa
 size: 3619bp; fragments: 24597; full length: 0 (>=3257.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_2225
 size: 1553bp; fragments: 10883; full length: 282 (>=1397.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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