
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2085
TGTGT CGT T T T T ACAACA T T CCGAAGGGAC T T A T AA T AGACC T CA TGT TGAGACAC TGGCA T T CA T C T C TGCA T ACAC TGAAA T T CCCAAGAA T T TGT T T - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGT AC T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AAAA T - - A TGGGT T T T T T TGT AAACA T T AGAAG - - A T ACGGAGA T AGAGCAGT AAA T
TGTGT CGT T T T T ACAACA T T CCGAAGGGAC T T A T AA T AGACC T CA TGT TGAGACAC TGGCA T T CA T C T C TGCA T ACAC TGAAA T T CCCAAGAA T T TGT T T - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCA T T C T CACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT T T TGA TGA T CC T A T T T T C TG - - AA T C TGTGC T AGAACGA T AGGT
- - - - - - GGT T T TGGAAGGC T TGAAAGGAA - - - ACAA TGT T T T T CGT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGT AC T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AAAA T T T T T T AA T T T T A T T A T AA TGGA T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GGT T T TGGAAGGC T TGAAAGGAA - - - ACAA TGT T C T T CGT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGT T T C T TGT T A - - - - - - - - - - - - A T AC T A T AA TGT A T CAA T A T A T
T T AGT CGT T T T T ACAACA T T CCGAAGGGAC T T A T AA T AGACC T CA TGT TGAGACAC TGGCA T T CA T C T C TGCA T ACAC TGAAA T T CCCAAGAA T T TGT T T - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGACC T CA T CAC T AACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAC T T TGA T A TGAC - - - - - - - - - - - T A T CGGAGA TGGAGAAC T AACC
TGCCGCGGT T T T A T AGTGTGTGTGCCGGC T T TGC T A T ACCGGT CGGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGC T A T T T TGTGCGA TGA T C T CC TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T TGGGA T T CA T C T C TGCA T ACAC TGAAA T T CCCAAAAA T T TGT T T - - - - - - - - - - T T T T T T A T AGGCGT A T ACAA T CC T CAGACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAC T A T CGT CGCGGT T C T CAC TGCAC T CCCGTGC T ACAGT TGCAGCA
TGTGT C T T T T CAACCGT A - - - - - - - - - - - - - TGT AA TGT CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGT T C T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGA T T T T T CC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGT CGT T T T T ACAACA T T CCGAAGGGAC T T A T AA T AGACC T CA TGT TGAGACAC TGGCA T T CA T C T C TGCA T ACAC TGAAA T T CCCAAGAA T T TGT T T - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGT AC T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T T CAA - - - - - - GA T T T T CAAAA TGT C T T T CAAAG - - AACC TGGACGAC T ACGGT AGAC
- - - - - - - - - - - - - T AAAGC T T T AAAGAAAGACACAAAA TGT T CCCGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAC TGCAACC T
TGTGT C T T T T CAACCGT A T A T C T T AGGTGC T CA T T A TGAA T T T T AA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T C TGCGT AC T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAA T T CGCCGT T A T T T C T T AACGA T AC T CGT TGAGGAGACAGTGT CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCAAGT T T A T T A - - - - - - - T CAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAA T T AACAA T AA T CA T AAAA T A T - - - - - A T A T T T T T T T A T TGCC T CCA T T T A T TGAGT CAGC T AACAGG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCGA T C T AA T AA T A TGCA T T T AA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAAC T AA - AA T AA T CA T AAA T T T T AAA T T AGT T CAAA T AAA T TGTGT T CA T T A - - - - - - - - - - - AACAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - T AAAGC T T T AAAGAAAGACAAAAAA TGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T C TGCA T T T A T T T TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAAA T AC T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGGA T T TGA T T C TGTGGA T T C T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T C T T AA - - - T T A T A T T T T T T C T A T AAAA T T C T T C T AA T T A T TGT A T T A T T T A T T AGAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - TGAA T T T A T AA T A T AGAGTGAGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T AAAA T T T - - - - - - T CCC T CAAAAC T CGC T C T AGT T A T T AAA T AGAGAGCCAGAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T T T T T C TGCA T A T T AAC T AC TGGGAAC T AACAA T AA T CA T A T AAA - - GGAGAACC T T TGGT CA T T ACAA T T TGTGAAAA T A T AA T T T T A T AACAGC T
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TE: rnd_5_family_10213.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2085bp; fragments: 2814; full length: 20 (>=1876.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2085 bp
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TE: rnd_5_family_10213.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2401bp; fragments: 2799; full length: 0 (>=2160.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_10213

 size: 1475bp; fragments: 1888; full length: 13 (>=1327.5bp)
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Before TEtrimmer 1475 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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