
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3972
AC T A T T A T AAA T AAAC T A - - - - - - CAAAAC T AGGGT - - - - - A TGAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
A T T T T T T T AAAAGAAGT A - - - - T T T A T T T T CAGA T T AC T T T ACGT A T TGGA T T AAA T AAA T AA T T A TGA T AA TGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
A T T A - - A T A T AAAAAGT T T CA T - - GAAAAC TGGTGT - - - - - - - GAGT T - A T TGAAA T A T A T - - - - - - - - T AAAGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
AC T - - - - T AAAAAAA T T A T CA T - T T AAAAC T AGT T T - T T A T ACGAA T T - AA T T AAA T AAA T AA T AA T T A T AGTGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
A T T AC T AAAAAAAGC T CGT CA T CC T T T TGT TGGTGC - T T A T - - - - - - - - GA T T CAACAAGAGA T AA T T A T AA TGGCAACGTGGCA T TGT T CGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
T T T A T T AGGAAAAA T T TGT T A T TGCA T T T T TGGC T T A T CA T A TGAA T AAA - - - - A T - AAA T AAAAA T T A - - - TGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T - - T A T C T T T ACC T T A T T A T - - GAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - T T AACAAAAAA T CA - - - - - T AAA T C T T AA T A T T T T AGA TGGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - T T A T AAAAAAGT T A - - - - T T C T T C T T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
A T T - - - A T AAAAAAA T CA - - - - - - CAA T T CAAGT T T - T T A T A T AAAC T AAA T T AAA T AAA T AA T AAC TGT T A TGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T AAACAGGGAAAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGGAG
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 size: 3972bp; fragments: 294; full length: 29 (>=3574.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3972 bp
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 size: 4138bp; fragments: 289; full length: 27 (>=3724.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_12266
 size: 3851bp; fragments: 301; full length: 29 (>=3465.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500


