
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2029
- - - - - - - AGT A T CAAA T C - - - - - T TGT - - - - - - - - - C T T T AC T CA T T - - - - - - - A T AAGACACGGAAAAAA TGT AA T T TGCGT T T T T TGCA T T T C T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T TGT T T CC T TGCC T T AC T CA T T A T A T - - AAAGA TGAAA T T T T T T A T ACGACAACA T A TGTGT - TGT
A TGT CCAAGAACCAAC T T T T A T A T T TGAAAAAC T AAAA TGAA T T A T T - - - - - T AA T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T - - - - - - - - - A T T T T TGC - - - - - - - - - - TGAAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGCAGGAAC T T T CAA TGT ACC TGAAC T AGAAACA - - - - - AA T AAAA T T T A T T A T T T C T AAA T A T A T - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGA TGAA T AAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C - - - - - - - - - - GT AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AAC T A T - AGAAA T AAAA - T T CC T T T T ACAGGACA T A T AAAC - TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AA T T - - - - - - - - - - AGGCACGG - AAAAA TGCAA T T TGCGT T T T T TGC - A T T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGTGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGTGA TGACCA - - - - - AACAAGA T T T C T TGC T C T TGAA T C T AG - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGCAGGAAC T T T CAA TGT ACC TGAAC T AGAAACA - - - - - AA T AAAA T T T A T T A T T T C T AAA T A T A T - - - - - - - A
AGGACAAGA T A T CAAAC T T T A - - T T T T AAA T AC T - - T T A T AGT CA T T - - - - - - - A T AAGGCACGAAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGCAAA T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T AC TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT CA T T A T A T - - - - AAA T AACAA T CAC T ACAAAAAAAAGT AA - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGCAAGT T A T T - - - - - - - A T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGCAA T T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT TGACA T T T T - T CC T TGC T T T AGT T A T T AGT AA T - - - - AAAAAA - - - - - - - - - - - - - AACGCA T AAA T AAAC
AAAA T CAAACA T T AAA T T - - - - - - - - - AAGT AC - - AGAACAGT T AC T - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AC TGA T AACAGT T AGT AGT AAAA - T T CA T ACA T CAGAACA T C T AGA T ACC T
AA T T T CAAACGCCAAGT T - - - - - - - - - AAA T AC T A T T T T CAAGT A T T - - - - - - - - - T AAGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGAA T T T A T TGCA - - T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A TGACAGT A - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T T T A T C TGT T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AA T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGCA T T T T T TGGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C - T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AAC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T AA T
C TGC T CAGGTGT C - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - A TGAAAAAC TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T C T T T T CC T TGCC T T AC T AA T AA T T A T A - - - - - - - - - - - - CC T T A T A T TGT T A TGAA T CGC T AGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA TGA T CAC T - A T T A T AGT AAGGCACA T ACAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGAC T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT AA TGGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA TGCGCA T A T T A T CGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AACAC T TGGAAGGA T AA T T T C T T T AGT CA TGGT C T A T AGGAAGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T T AAGGCACGGAAAAAAGT CAA T T TGCA T T T T T TGCA T T T T T T T AC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T T C T C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT T A T A T C T T T T AGAAA T A TGA T T CGT T T T A TGGGAGT C TGA - - - - - AA T
C T AA T AAAA T C T AAAC T T AGT TGT T T T T AAAAC T T AGA T CAGA T A T T T A T T A T AA T AGGGCGC T T AAAAAA TGCAA T T TGCGT T T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T C T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGC T T T AA T T A T AAGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGT T CAAA T A T CCACA TGT A T A T CC T AAA T - - - AAA T AAAA T T T T T TGT T A T AGT AAGGCAAGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T - - - - - - - - T T T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGAGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGT C T T AGT CA T AAA T AAG - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T T T A TGC T T T C TGAAA T T T
CAA T AAAA TGA T ACAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - AAGT T AAGCAA T T - - T T A T AA T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T T T T T TGCA T T T T T TGGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T AGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AGT CA T AACC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA T T A T AAGAAAA - AAAACGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T T
T T AA T T T ACCA T T CA T T C T T - - - T T T T - - - - - - - - AGCCGAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T AC T C T C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CCGTGCC T T AC T T A T CAA TGT CAGAAA T AA T A T T T T T AAAA T AAA T A TGGT T AAA T AA T T
T T A T T AAAA T A T AA T T T T T T A T AAGT T - - - - - - - A TGA TGAA T AAA T - AGT A TGA T AAGGCACGGAAAAAA TGCAA T T TGCA T - - - - - - - - - - T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AA TGA TGA T AC T T AGGAA T AAAA - - - - T T AAA T ACAAACA T TG - - - - - T A T
A T AGT T AAA T A T AA T T A T - - - - - T T T T - - - - - - - - AGT A T AGT T AC T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT T T T A T T T A T T TGCA T T T T T T CC T TGCC T T AC T CA T AACAA TG - - - - - - - - - - - T CGGT A T A T T T CGGTGT A T T AACGCCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CCGTGCC T T A T T T A T - - - - - TG - - - - - - - - - - - - CC T T A T A - - - - T A T AGAC TGCGA - - -
A T AC T AACA T ACCAAA T C - - - CGT T T T - - - - - - - AGGGTGAGCCAC T AA T T A T AA T AAGGCACGGAAA - - A TGCAA T T TGCGT T T T T T T CA T T T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T - T CC T TGCC T T AA T AA T AA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAA T
A T TGT T TGT CGT AAAA T T - - - - - - - - - AAA T AA T AAAA T AAA T AA T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T TGC - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T AA T TGT C T T T T T TGT T TGCA T T T T T T CC T T ACC T CA T A T AAAACAA T T AGTGA T A T A TGGT T T T A TGAAAAGACCGGC T T AAGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T ACACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGCGCA T A T T A T TGT C - T T T T TGT T TGCA T C T T T T C T T TGCC T T AA T AA T AAC T A T A - - - - - T AGAA T T T AA T A T C T CAA T A T ACAC - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGGCA T A T T A T TGT C T T T T T TGT T TGT A T T T T T T CC T TGT C T T A T T AA T A T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A TGA
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TE: rnd_4_family_4459.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2029bp; fragments: 413; full length: 0 (>=1826.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2029 bp
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 size: 2334bp; fragments: 416; full length: 0 (>=2100.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_4459

 size: 2492bp; fragments: 436; full length: 1 (>=2242.8bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2492 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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