
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2269
TGT CGTGGAGA T T T AACGT AA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT AAA T T T AA T AA T AAAA T T C T AC T T TGA T T CA TGGT - T T TGA T AAAA T AA T AAA T AA T
T AGCA TGT T AAACAAAAA TGGA T T CA T CGGAC T ACCAAAGAGT AA T CA TGACGACCA T AGACCA T A T C T C TGT T T A T AA T AA T T TGAAGCACAA T AAAAA - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AAAAGT T T - - - - T T A T T T A T T A - ACCCA T T T T T CA T CCAA TGT - - AACGTGGAGGAGAACC TGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T AC T TGA T AGCA T ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT T T A - T T A T T T A T T A T A T T CC TGA T CCAC T T AC T T T - TGCCACCC T A T AAAAGT T AAA
AC T CA TGAAAGGC T CCAA TGT AGGT A T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T T A T C T AAAAGT T AA T AAAGT T T A T T T A T T T A T T A - - - - T A T T A T T T A T T T AA T ACGT T A T A T ACAGACCGGACCACC
T CGT T TGT AAAGCCGAAA TGT A T T T - - - - - - CCA T C - - - - - - - - - AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T T - - T T T A T T A T T T A T T T A T T T T - - T A T C TGCAGAA T A TGC T ACC
T AGCA TGT T AAACAAAAA TGGA T T CA T CGGAC T ACCAAAGAGT AA T CA TGACGACCA T AGACCA T A T C T C TGT T T A T AA T AA T T TGAAGCACAA T AAAAA - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T - - - - - T A T T A T T T A T T T A T T T A - - T T T A T AGT T CA TGT C T T AAA
T AGCA TGT T AAACAAAAA TGGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACCA T AGACCA T A T C T C TGT T T A T AA T AA T T TGAAGCACAA T AAAAA - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T - - - - - - - - T T A T T T A T T T A T T AC - - T T T ACCAGT AAAGACGT T AA
T TGT T CACC T AA T T T CAA TGT AAGCA T C - - - - - - - - AAA T A T AAA T CA TGACGACCA T AGACCA T A T C T C TGT T T A T AA T AA T T TGAAGCACAA T AAAAA - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A - T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AAAAAAAA - - - - GT AGT AA T T T CA TGAC T T T T C T AC T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGCA TGT T AAACAAAAA TGGA T T CA T CGGAC T ACCAAAGAGT AA T CA T - GCAACGA T AGACCA T A T C T C TGT T T A T AA T AA T T TGAAGCACAA T AAAAA - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T A T T T - - - T T T A T T A T T AGT T AAA T AC - T T T T A T A T AGGGTGGCGCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T - - - - - - - T A T T T T A T T T AC T T TGC T TGC TGGAAAAA T A TGT T T T
CCGCA T TGC T AACAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT T T A - T T A T T AAGT T - A TGGACAAC T AA T AC T CAGCGT T AC T ACCAGAAA T CAACAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGAGT AA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACC T - - - C T T CCCGT CAGT T CA T CAC - - - - - - - - - AGAGT TGCCAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T T T - - - - - T T A T T T A T T AAC T AA - C T T AGACCAACA T CAACCGCA
CAGCA T AAAAGAAAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T T T - - T T A T T A T T T A T T AA T T ACGT ACAGC T CC T AAA T T AC T A T T
CAGCA T T A T CA T T T CGGC T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT CA T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T - - - - - - - - T T A T T T A T T T A T T A T - - T TGT CACAAAA TGT T AAACC
T T A T A TGAAAAAGT AAAAAAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - GGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T CAAAGT T AA T AAAGT - - - - T T A T T T A T T A - - - - - - T T A T T T A T T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT T T AA T T AA T T T T T T TGT A TGT CA T TGGT T - - - - - - GCC T CGT ACACGGAGCC T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT T A T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT T AA T A T AA T AA T T T - A T T AACGA TGAA T A T A T T AA - - A T T AAAAAAAAAACAGAGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGC TGT CA T T T T A TGT AC T AA T C T AAAAGT T AA T AAAGT T T A T A T A T T T A T T A TGT CCGGAAA TGA T T A - - - - - A T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1280.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2269bp; fragments: 211; full length: 22 (>=2042.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2269 bp
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TE: rnd_5_family_1280.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_se.fa
 size: 2758bp; fragments: 181; full length: 0 (>=2482.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1280

 size: 1511bp; fragments: 175; full length: 31 (>=1359.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1511 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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