
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13777
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T AAGAAGTGGTGAA T A T T T T A T T TGT AA T T A T T AAAAAGT T T T AA T T CCA T AA T ACAAGAAA T CA T T T CC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACCGAAGCA T AGGGGAAA T C T T TGGGGT CA T TGAGGAAAAGT T C T AAA T T CACA T T AGGCGAAACCAC T CCGT T A T - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAG - - - - - - - - - - - - -
AAACCGAAGCA T AGGGGAAA T C T T TGGGGT CA T TGAGGAAAAGT T C T AAA T T CACA T T AGGCGAAACCAC T CCGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAG - - - - - - - - - - - - -
AAACCGAAGCA T AGGGGAAA T C T T TGGGGT CA T TGAGGAAAAGT T C T AAA T T CACA T T AGGCGAAACCAC T CCGT T A T - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAGG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAGGC - - - - - - - - - - -
- - - - CGAAGCA T AGGGGAAA T C T T TGGGGT CA T TGAGGAAAAGT T C T AAA T T CACA T T AGGCGAAACCAC T CCGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAGGCCGA T AGAGGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGA TGT T AGAACGGAAGAAGT CGAAGA T T ACC T TGTGCA TGT T AA T A T T AAGAAGGCCGA T AGAGGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAGAACGC TGACAGTGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGCA T A T CGAAGCGA T AAAA - T CGAACGTGT T C T T CGACGCGT T AA TGCGAAA T ACGCCGA T AGAGGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGCA T A T CGAAGCGA T AAAA - T CGAACGTGT T C T T CGACGCGT T AA TGCGAAA T ACGCCGA T AGAGGGG
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TE: rnd_5_family_15117.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 13777bp; fragments: 1027; full length: 0 (>=12399.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 13777 bp
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TE: rnd_5_family_15117.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 13929bp; fragments: 1044; full length: 0 (>=12536.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_15117
 size: 12207bp; fragments: 347; full length: 5 (>=10986.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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