
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5704
GT T C T AC T C T A T CAAAGGC TGT A T A T TGA T CA T AGGAA T ACAAAA T ACAGTGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T AA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACACA TGC T T AC - AAAACCCAAGCGAGA T TGT TGA T C - - - - - - - - - - - - - CCA
A T AAAAGTGGGT AAACGCCGT A T TGT AAA T T A T AGA T T T AA - - AA TGT AA TGT AAGAA T A T AAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT AA T CACA - - -
ACAGCGCC TGACCGGCACAGT - - - - - - - - - - - T AGA T ACAAAAAGT A T AGTGT AAGAA T ACA T C T TGT A T T A T T AAA T AAAACAC TGGA T T T CC T T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACACA TGGT T AC - - - - - - - GAG - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AACGCACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACA T A TGC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T AGCGAAACAAGT ACAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACA T AAAGT TG - - - - - - - - - AAAGA T A T CCAC T AAC T AGT AAAAA T CA T ACAC
T T T C TGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAA T A T C T T A T - - - - - - - - - - T ACAA TGCAAAAA T T ACCGCC T A T T T AA T AC
T T AA TGCC T AAC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT AAGAGT ACA T C T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T A T AAA T CA T AA T AC T A T T T T AAAAAAGT T T AA TGAAAA T T CC T AGT CGGT T CC T A T T CCGAAC
GT ACC T A T T CA T T A T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAGT A T A T TGT - AAAA T TG - - GT T T A T T TGT CAA T - A T T T A T T AC T A T A - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACACA T AC T TGAAAGAA T - - - - CGAAAA T T CGCAGT TGC T C T T T CAC T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAAAA T A T T AAAAAAACCGAAAGAAAACAC T CCGT TGCCGGGT A T AACA - - -
ACCA T C T C TGAA T AA T TGAGT A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AAGAGT ACAA T T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T AA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T A T ACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAGT AG - - - - - - AAAA T TG - A T TGAAGT T A T AAA T T AA T T A T T A T A T AACAA
A T T CCGGT T T A T CAGTGCCGT A T T A T T AA T T A T AAA T T T AAA T AA T A T A T TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGTGA T CAAA T AGAAGAA T AC T A - - - - T T A T AGA T T T A T A - - - - - - - A TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAA T CA T T T T T A - - - - - TGACGACAA TGT A TGAGT T AA T CAA T A T A T T ACAC
GT T CCGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAC T T ACACAAA T A T AA TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T CAC T TGT CAGTGT CA T A T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAGAGT ACAA T T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T AA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T A T ACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAA T A - - - - - - - - - AA T TG - - T T CCAGT TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
T T T ACGT ACAA T TGAC TGCCCA T T A T T AA T TGT TGAA T T AAAA - - - - - - T TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T A - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAC T A T A T A T ACAAGGT AC T CA T AAAAA T CA T AACAAAA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CCGGT T T A T CAGTGCCGT A T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAGAGT ACAAC T TGT A T T T T CAAA T AAAACAC TGGA T T T C T C T CA T T - - - - - - - - - - T AA T CA T AACAA T ACAGT A T A T AAACAAGGT AC T CA T AAAAAACA T AACAC T A TGA TGT AAA T A T TGAA TGGT AGT T A T T AA - - AA T TGT T A T AAAA - - A





0 1000 2000 3000 4000 5000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_4_family_778.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5704bp; fragments: 1034; full length: 1 (>=5133.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5704 bp
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TE: rnd_4_family_778.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_se.fa
 size: 6011bp; fragments: 1012; full length: 1 (>=5409.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_778

 size: 654bp; fragments: 565; full length: 20 (>=588.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 654 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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