
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1997
T A T T - - - - - - - - - - - - - GGGCCC T T T T TGCACA T CAA TGT T T CAAA TGAA - - - - - - - - AA T T T AAAGAAA T A - TGT A T T T AGAAAGAA - - GAA T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGCGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAG - - - - - T A T T A T AAAAAAA T A T AA TGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CGT CCC - - - - - - - - - - T CACAA T AAC T A T C T A T CAAAGAA T AA T AAA T A T T T T A T T T AGT AAAA T TGGAAAAGT A - - - - - - - AAACGA T A T T AACCA T T T T AGAACAAGCAA - - - -
T T T AA T AAAGAAGT T A T AAAA T TGT T T T T T C T AC T ACCA T T CC T - AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AC TGT C T TGAGAGACAGTGT CC TGT C T T T T - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGAGAA T AAAAA T AAA T AA T TGT C T T T CAC T TGGGT A T C T C T - - AAAA T T AAA T A T AA T A T AAAAAAA T AACGT A T T CAAAAA T A T T T CAA T CGT CCC - - - - - - - - - - T CA T AGT AACCA T C T A T CAAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGA - - T T T T AAGA T A T AGT A T T T T AA T T AGAAGAA T T TGCGA - - - -
GT T T ACA T AAAAAA TGT T T T A T T T T T T T C TGC T T T T AAGT C TGCAAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T AAC T A T C T A T CAAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAAGT A - - - - - - - AAACGGT A T T AACCA T T T T AGAACAAGCAA T T - -
A T TGCGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAG - T AAA T A T T A TGAAAAAAAA T TGCGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CA T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T CCCACAAGAA T CAAA T T A T TGC T T T T T T CC T CGCC T TGT CCA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGGGGACACGC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T AACCA T C TGT CAAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT A T C T C T T TGCCAGT C T AAGC T AAA T TGAGA T AA TGCCAAGT T TG
AC T T T AAA T AAAAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T AACCA T C T A T CAAAGAA T AA T A T A T A T T T T C T T T AGT AAAA T T AAACAGA - - T T T T AAGA T A T AGT A T T T T AA T T AGT AGAA T - - A TGG - - - -
T T TGAGAA T AAAAA T ACA T AA T TGT C T T T CAC T TGGGT A T T T C T - - AAAA T T AAA T A T AA T A T AAAAAAA - AACGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CGT CCC - - - - - - - - - - T CA T AA T AACCA T C T ACACCA T AA T AA T AAA T A T T T T A T T T AGT AAAA T T AAACAGA - - T T T T AAGA T A T AGT A T T T T AA T T AGT AGAA T A TGC - - - - - -
T T T AGGAAAAACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAA T CAA TGT AGGA T ACAGCAA T T T CGT TGC T ACAGGGT ACAAA T T A
T C T CGACGGAAAAACA T T T CAGCAGGTGT TGT T TGCAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T AACCA T C T A T CAAAAA - - - A T AAA T A T T T T A T T T AGT AAAA T TGGAAAAGT A - - - - - - - AAACGGGA T T AACCA T T T T AGAACAAGCAC T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T ACA T T T T A TGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCA T T CAAAAA T A T T TGAA T CGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - A TGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGCCAAAC T CA
T A T T - - - - - - - - - - - - - GCGAA T A T T TGT T AGGT T AGT AA TGAGAA TGAGT T AAA T A T - A T A TGAAAAAA T AACGT A T T CAAAAA T AGT TGAA T CGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - A T CAAGA T A T A T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AGA - - GT T AGAAAGGAA T AGT T T AGA T T T T T T T AGTGT T CGGT T T A
T C TGGGAA T AAAAA T ACA T AA T TGT C T TGCAC T TGGGT A T T T C T - - AAAA T T AAA T A T AA T A T - AAAAAA T AACGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGA - - TGGCAAGA T A T A T T AGT T AAGT T AGGT T AACGT T AAA T T T A
T T TGAGAA T AAAAA T ACA T AA T AGT C T T T CAC T TGGGT A T T T C T - - AAAA T T AAA T A T AA T A T AAAAAAA - AACGT A T T CAAAAA T A T T TGAA T CA T CCC - - - - - - - - - - T CA T AA T AACCA TGT A T CAAAGAA T AA T AAA T A T T T T A T T T AGT AAAA T T AAA T AGA - - T T T T AAGA T A T AGT A T T T T AA T T AGT AGAA T A T A TGG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT ACCAAAGT T T A TGGCACGAA TGG - - - -
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TE: rnd_4_family_661.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 1997bp; fragments: 10196; full length: 3 (>=1797.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1997 bp
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TE: rnd_4_family_661.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 2423bp; fragments: 98; full length: 0 (>=2180.7bp)
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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_661
 size: 1202bp; fragments: 112; full length: 2 (>=1081.8bp)
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Before TEtrimmer 1202 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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