
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1644
T AGAGCGGCGGTGC T T CCC TGGAGA TGGAC T T C TGGCGT AGAGCAGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A - - - - - - - - - - A T T AACAACA T T CAC T CA T C T AAAC T T T T C T T T T T T CA - AA T CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGC T T T ACAC T T CAGACAGGAC TGAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGT AGGAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A - - - - - - - - - - T ACA T ACA T ACA T A T T TGGACA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGA T TGTGGAGA T AGCA T AGT T AAGCC T A T CCCCCAAAAAACA - - GA TGT T C T AGAA T T CAAAGA T C T ACGACCAA T AAGT A T AC TGCCCC T T A TGT C - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACA T ACA T ACA T ACA T ACA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - T AAGGT
- - - - - - TGTGGA - - - - - - ACC T T T AAGAA T TGT T T ACAAAGCACA - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A T AAC T - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T CAGA T A T CGGTGT T T AA T T A T T - - - - - - - - -
T AAGA T TGTGGAGA T AGCA T AGT T AAGCC T A T CCCCAAAAAAACA - - GA TGT T C T AGAA TGCAAAGA T C T ACGACCAA T AAGT A T AC TGCCCC T T A TGT C - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T A - - - - - - - - T AA T T AC - - - GACGTGAAGA T T TGGT CAAC TGCAGGGACCCAA T T C T T AGT T CAGGA
- AAGA T TGTGGAGA T AGCA T AGT T AAGCC T A T CCCCAAAAAAACA - - GA T C T T C T AGAA T T CAAAGA T C T ACGACCGA T AAGT A T AC TGGCCC T T A TGT T - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T A T T T A T AC - T T A T T AC T ACA T T A T A T AGACC T T AGTGCA T AAA T AAA T T T T AC T TGT - AA TGCGGT
- AAGA T TGTGGAGA T AGCA T AGT T AAGCC T A T CCCCAAAAAAACA - - GA TGT T C T AGAA T T CAAAGA T C T ACGACCAA T AAGT A T AC TGCCCC T T A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T T TGCC T AAC TGACCAAAAA TGC T T AACGT T T - CGGGAGGT
T - - - - T T T TGGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T T T TGGGAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A - - - - - - - - - - AAACC T T ACA TGAAA T T T A T T ACGAA T C T T T T T T T T T CA T T AAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC TGCGT TGA T CCAACGGAGACCAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGAAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A T AA T T CCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAA T T CCA T AAC T CCC - - - - T AAGG
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T A T A T ACA - - - - A T T AC T T CGT AA T ACAA T T T AAC T TGAC T AAAAA T CC T C T A T T T T T - T T T AA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC TGCGT TGA T CCAACGGAGACCAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AACAAA T T TGCC T AAC TGACAAAAAA TGC T T AACGT T T ACGT T AAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A T AA T T T AAAGA T C T ACGACCAA T AAGT A T AC TGCCCC T T A TGT C - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T TGTGGGAAA T AAAGACAA T T ACA T ACA T A T AA T - A T T T C T ACA T T T T CA T T T A T T T CAC T ACCAA T T T T AAAC T A T T AAA T A T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT A T AGGT AGCAAA T AA TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C T AGT T AGACAGAC T AAGCGA T AGT T T AAA T T
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_3889.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1644bp; fragments: 399; full length: 20 (>=1479.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1644 bp
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TE: rnd_4_family_3889.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: 1965bp; fragments: 247; full length: 0 (>=1768.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_3889

 size: 1234bp; fragments: 369; full length: 26 (>=1110.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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