
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4350
T AAAAC T T CAAAGAAAGAAA T T AAAA T AGT TGT A T A T TGTGTG - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T A TGT TGT T T TGTGCACAAA T T T AAAA T TGCAGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCCGGT AA T AA T AGCGGT CC T A - AAACAA TGAAAAAAAAAAAAAAAAAAGT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T A T T T T TGAAGT T T CAGA - - - - GAA T T A T T CC T CGGAAGGACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGGCCCA T T CAA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - C T CAGCAAC TGC TGGT TGG - - - - - - - - C T T C TGGAGAAGGA
GT AGAGA T ACAAAAA TGCGGT T T ACAC T A TGC T AC T T T T T T A TGAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - T A T T T CA TGT T AAAA TGTGAAGT T A T AC T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT AGA T T T T A T AAAGAAA T CAAAGAAA T CA T ACA T A - - - - - - - - - - - - GT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T A T T A T T T CC T A T T A T AC T AAAAAGT CC T T A T T - - - - - A T T A T T A T T AAGAAAAA T CG
A T A T A T T TGGGA TGGT CAGGT T AAGA T AGT C TGACA T AC T T A T AAA T AAAGT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACAAACA
C T AA T AAGAAAA T T A T A T A T T T T - AAA T A T TGCAGT AAA T AGTGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - T AA T T T T T T T T AAGC T C TGAAGT T T CAG - - - - - GAA T T A T T CC T CGGAAGGACAA
T T A TGT T TGT AA TGACGAAGT T A - AAAAA T CCCACACGA T CAC - - - - - - - GT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T A T T A T T T CC T A T T A T AC T AAAAAGT CC T T A T T - - - - - A T T A T T A T T AAGAAAAA T CG
GC T T TGA T T T T A T TGCACAC T T T - AGT AGT AGT A T T T T A T TGCAGA T AGAGT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TGT T A - - - - GA T T T T C T A - - - - - - T AAAGGT T T CCAACAGAAGCAAGC T T CGT C T CGCAAAC T A
- - - - - - - - - - AA T AGT AAAA T T A - AAAAA T TGCA T T T AC T T A T AA T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGAAA T CA T AAAAA T AGAAGT ACC T T T CCAAAAAAA TG
- - - T A T T T T T T A T CA TGGAGT T T - AA T T A T TGT ACACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAGT TGCAA T T TG - GAGT T C T T AC T AGAGCCGA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AC TG - - - - - - T T TGGTGT AAAGT T C TGAAA T T AGT AC T T AAAAA T T AAGCAGGCGGAGAAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGT AGA TGGCGTGCGAGT AGTGACGC TGTGT C TGA T T T TGC T C TGACAAA T - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T CC T T T C T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - T CAAGTGGTGT AAGAAGC TGTGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA T T T T A TGA T T AAAAAGC T T - AGT TGT T AAACCGGGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACAA T AAACA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - T T A T T A T T A T T A T T AAACA T T A T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_309.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: 4350bp; fragments: 93; full length: 4 (>=3915bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4350 bp
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TE: rnd_4_family_309.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: 4653bp; fragments: 93; full length: 4 (>=4187.7bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_309
 size: 2802bp; fragments: 112; full length: 0 (>=2521.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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