
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12195
AAA T AGCA TGGT T T T - CCCACGAAGT A T AAA T A T AA T T C T ACCA T TGT A T - AGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AGCA TGGT T T T - CCCACGAAGT A T AAA T A T AA T T C T A T CA T TGT A T - AGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - ACGCGACCA T AA T T T C TGT T A T AAAA T A T AA T CAAA T T T A TGCAA T T A T T T C
AAA TGGCA T T A T T T T A T CCGCCAAGT A T A T A T A T T AA T T AA T A T A T A T A T AAGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - T T A T AAA T T TGGGT T T CA T CA TGGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
A T ACGGT A T A T T T T AGCA TGC T AAGAACA - - - - - - - - - - - T T TGT T A T T T AAGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - T T ACGAA T T TGGT T T CCA T CA T AA T A T A T T A T CAGA T C T AAA T A T T T A T T T T
T AGT AACA TGGT T AGAC T CGT AGTGGGT AAACAAAA T A T TGCAA T T AGA T T AGT AGT A T AGC TGGCGGGA T AC T AAA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - T T ACGAA T T TGGT T T CCA T CA T AA T A T A T T A T CAGA T C T AAA T A T T T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA - - - - - - - - - T T AAA T A T T - - AGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - T T ACGAA T T TGGT T T CCA T CA T AA T A T A T T A T CAGA T C T AAA T A T T T A T T T T
ACA T AACA T ACAA T AACACACGAAAAACAAAAGT - A T AC T T CA T T T A T TGAAGT AGT A T AGC T AGCGGGA T AC TGGA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - T T ACGAA T T TGGT T T CCA T CA T AA T A T A T T A T CAGA T C T AAA T A T T T A T T - -
T AA T AAAA T T A T T T T ACCC T AGAGAGAGGGC T ACACA T C T CC T A T T AAACAAGT AGT A T AGC TGGCGGGA T AC T AAA T CAA T T T T TGC T CGA TGGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GC T TGT T T CG - ACCGCGG - - CACAAA T A T AA T T C T T T CC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_2317.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: 12195bp; fragments: 1116; full length: 0 (>=10975.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 12195 bp
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TE: rnd_4_family_2317.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: 12365bp; fragments: 1077; full length: 0 (>=11128.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_2317

 size: 5948bp; fragments: 1961; full length: 37 (>=5353.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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