
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3085
CAAAAACA T TGA T AA T T T T AA T AA T - - - - - C TGCCACC T C T AGC T T AGT C T T TGA - - - GGGGAGCAGGGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T C T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AAGT C T T AA - - T AC TGT T T - - - CC TGC T AA T T C TGCA T T AA T AAGGAG - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T AACA T TGA T A T T T T TGAA T AAAAAA - T T T T A T A T T T CAA T C T AGAC T A TGAAA TGGGGAGCAAGGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T C T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AAGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T T T T AA T CAAGGAGT AA - - T A T A T T TGA T CGT
- - - - - - - - CCAACAA T T T T CCACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - GGGGAGCAAGGAAGGTGCC T CCACGCGGGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T C T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAGT CCACGT T T C T T A T AA T T A T - - - - - - T T T T ACCCCCA T A T T T T CAAAAAA TGT A T T TGCGAA TG -
- - - - - - - - T TGAGACC T A T ACACA T AG - - - - TGT AA T T T T CCA T T CGGA - - - - - - - - - GGGGAGCAAGGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AAGT CC - - A - - T AA T T T T - - - AC T T T CGAAA T CAGAA T T T CGAGAAAA - - - A TGTGTGA T CGA
CAGAGC TGGAGACGA T T T T ACAGAGGA T AGC T AAAGT T T T TGGT T TGGT T T A TGAAA TGGGGAGCAAGGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAAGT A T CA T T CA - - T A T CGA T T TGA T T T T T T AGC T T T AAAC T AC TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T ACCAC T T AAAGT T C T AGGGAAAGAC - - - GT ACC T CGTGA T AC T AC T T AA T TGA TGGGGAGCAAAGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T A TGAAAAAA T AAAGT AAAGT AA T A - - T AA T T T T - - - GT T T T T T AAGTGCAAGC T AGAAAC - - - - A T AAGTGGAA T TG -
CAA TGGC T A TGACGT C TGT T CA T A T T A T CGC TGCAAAC TGCCGC T T AGC T - - - - - - - T AA TGT ACAAGGAAGGTGCC T T CACGCGTGCA T T T T ACAAA T A - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T ACAA T T TGT AGAC - - AAAGGT AAAGT AAACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACAAAAGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - -
CAACGACA T T T A TGT T T T ACGACAAAA T TGA T A TGCA T T T C TGCGGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT A T AGAGAAA - - T AAC T A T - T AA T AGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T C T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAAGT AAGTGT AA T A T A T AGT T T T AA T T T T T T TGC T T CCGACGACGAAAAAA T A T A TGT A T A T C TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AAAGT A T T AGACAC T T T T - AAACC T CCCACA T C T AC TGCAGC T AG - - - - ACA T T CCCGGACA -
CAGCGA T A TGCGCA T T T T TGAAAA - - - - - - - - ACACCCAGT AAC T CCGA T T A TGAAA TGGGGAGCAAGGAAGGTGCC T CCACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA T A TGTGCA T A T T TGAAA TGAAAC - CAACA T C T A T T AAA T TGAA T - - - - - A T CGGGGAGCAAGGAAGGTGC T T C T ACGCGTGCA T T T T ACACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T A T CA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AA T T CAAAA TG - - - - - - - - - - A TGTGT C T AC TGCCAAAAAACAAAAA T - - T AGT T A TGGACGA
- - - - - - - - AAGTGAA T T T CA T AAA T AA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T A T AA T A T AA T CCGGA T ACGAAAAAGT AAAGT AAAGT T T TGT A T A T T A T T T T AA T T TGAA T CC T CC TGAAGGGAAGGAAA - A T AAA T A TGAAC T -
- - - - - - - - C TGT CA T T T T T T CAAGA T AGCC - - ACA T A T T T T - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCCA T AGC TGCGTGTGT T T TGGC T A T AAAG - - - CA T ACAC TGT AACGA
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TE: rnd_5_family_1499.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 3085bp; fragments: 462; full length: 8 (>=2776.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3085 bp
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TE: rnd_5_family_1499.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 3403bp; fragments: 461; full length: 6 (>=3062.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1499

 size: 3093bp; fragments: 270; full length: 43 (>=2783.7bp)
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Before TEtrimmer 3093 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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