
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4231
T T T C T C - - C T TGCAAGT CACA T AACC T C T T C T C - - AAA T T - - - - - C T T T T C TGTGCCGGT C T T T T T T C T A TGAGCAGGA T T CCAAAAGAAGT AA T ACGCG - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT 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 T AGGAA TGC T CCAGCA T T A T TGAA T T CAA T AAA T AAC T C T - - - - T T CAA T T A
TGT A T T AGT T TGT AAAA TGCA T AA T T A T T T TGT - - - A T T TGT T AA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAAAA T A T AAA T T T T ACCAAAAC T A T AAA T T AAAAA - - - - - - - - - - - T AC T CA T T TG
T T CC T T T T T T TGTGA T A T AC TGAACGA T T T T ACA T AAA T TGT T AAC T T CCGTGCGCCGGT C T T T T T T C T A TGAGCAGGA T T CCAAAAGAAGT AA T ACGCG - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - GACA - AAA T T AA T A T TGAA TGGT CA T T - - - T T AAAAAC - - - - T T T AA T T T
T T T T T A T T T CCAC T T T A T C TGT AA T AA T T T - - - - T AAA T C - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAA T T T AA T AA T T C T T TGGAAC T T AAAGGT T AGGAA - - - - - - - - - - - - - CGAA T CAA
T ACA T T - - - - - - T AA T CCAA TGCACGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAA T T TGGAAA TGT T T C T ACA T CGGCA TGGT AA T - - A T CAAA T T T - - - - T AGA T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - AAA T T - - ACA T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TG
T T C T T T AGT T T T C TGTGT T AAAAA T CAA T T T T T - - - - - - - - - T AAC T T CCGTGCGCCGGT C T T T T T T C T A TGAGCAGGA T T CCAAAAGAAGT AA T ACGCG - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAA T TGAGAAA T T T TGGGAAAAA T CAC T T T TGC T AAA T CAAGAA TGACAAGGAACCG
T T CC T T T T T T TGTGA T A T AC TGAACGA T T T T ACA T AAA T TGT T AAC T T CCGTGCGCCGGT C T T T T T T C T A TGAGCAGGA T T CCAAAAGAAGT AA T ACGCG - - - - - - - - - - T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - AA T T - - GAC - - - - - T TGAAA T T TGAAGGT T AACAAA T T AAA T A T - - - - T T T AA T AG
T T T C T C TGCC TGGT AC T T CCACAACGA T AC T AA - T T AA T CG - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAGT T CAA T AAA TGT A T T A T T A T TGT C T T C T T CAACC T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T T AAC T T
C T T C T CGT T C TGGA TGCC T C T T AGT A T A T T A T CA - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T T C T T CA T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T A T AA T AG
T T CC T T - T T T TGTGA T A T AC TGAACGA T T T T ACA T AAA T TGT T AGC T T CCGTGCGCCGGT C T T T T T T C T A TGGGCAGGGT T CCAAAAGAAA T AA T ACGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T C T A T AAAAACACAAAAACAAA T AAA T T A T A T A TGACACAAAA T CA
- - - - - - - - - - - - - GA T A TGT TGGCCGA T T T T - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T C T A T AAAAACACAAAAACAAA T AAA T T A T A T A TGACACAAAA T CA
TGT A T T AGT T TGT AAAA TGCA T AA T T A T T T TGT - - - A T T TGT T AA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T CCC TGT A TGCAACCGGT A T ACCGGT ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAC T T CAA T AAA T - - - - - - - T A T T T T T T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4231bp; fragments: 225; full length: 4 (>=3807.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4231 bp
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TE: rnd_4_family_309.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 4606bp; fragments: 218; full length: 4 (>=4145.4bp)
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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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