
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6138
T A T AA TGCAA T AC T AAAA T T T CGGAG - T AA T TGGGA T T TGT AA TGGT T AGTGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T C T ACGTGT T CCGAAGC T T AA T TGC TGAGA TGAGAGCAAA TGGACC T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T CCAA T T T T T T CACACA T A T CA - - - - - - - - - - - - - - GCCACA T TGT C TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCCCA T CCA T T T T AAAC T AAA T AAAA T A T T TGT T A T AAAAC T AACACA TGT T A T A T C T AAA
- - A T CCAA T T T T T T CACACA T A T CA - - - - - - - - - - - - - - GCCACA T TGT C TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T T T ACC TGA T T AAC T AACC T AA - - - - - - - - - - - - - - CC T AACC T AAC TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCCCA T CCA T T T T ACAA T AAA T T AAA T A TGT A T T AAAAAAC T AA T A T A TGA T T T T T T T CAA
- - A T T T ACC TGA T T AAC T AACC T AA - - - - - - - - - - - - - - CC T AACC T AAC TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CGA TGGCCC T AA T - - - - A TGT T T AC T T C T AAAGT CGA TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CGA TGGCCC T AA T - - - - A TGT T T AC T T C T AAAGT CGA TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCCCAACCA T T A T AAAA T AAA T TGAA T A T T T A T T AAAAAAC TGACA T A TGT TGT A T T T AGA
- - AAACA T A T AAA T T AAAGGT AA T A T A - - - AAAA T C T A T CAAACA T A TGT TGT T T AGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT TGGA T T A T AA T AA T TGT A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGAC T T A TGCA TGCGAAACC TGGA - C T AGACA T T A T AAGAAAAC TGCA TGT T CAGGC T AGT T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAGAGAA TGT T TGAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T C T C TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCCCAACCA T T T AAAAA T AA T T AAAA T A T T T A T T AAAAAAC T AACA T A TGT TGT A T T T T AA
- - AAGAGAA TGT T TGAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T C T C TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCCCAACCAA T T T AGAA T AA T T T A T A T A T A T T T T AA T T AAA TGACGCGAA T TGT A T T T A T T
- - TGT TGCAA T AA T AAAAA T T A T AC T - T CA T T A T T T T AAA T AA T T AC T AGTGT T CAGGC T AGC T AAGACA T T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGA T T TGTGT TGAAAAGC T CGGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGA T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CAAGTGA T T AA T AAAAAA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T T A T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CACCC TGT A T AGTGAAC T TGGAA T - T AA T AGAACAA T CA T A T AGT AA T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GACGGT T TGT C T AAA T TGT T ACGT A T AAC T CC T T T AAGT T A T T T T T CGTGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - ACCCAAA T A T A T T A T AAA T T T AA T A T AAACACGGACAAAAA T ACA T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGAC T A T AA T AA T TGT A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CGGCGAA T T T T T AAAAAC T C T A T A - - - AGAA T CGAGCAAAA T A T CAAGTGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGAC T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - ACCCAAA T A T A T T A T AAA T T T AA T A T AAACACGGACAAAAA T ACA T A T TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGAC T A T AA T AA T TG - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T A TGGAAGGT A T AGT AAGTGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAC T A T T T AGT CAACA TGT T T AA T - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T CAA T TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A TGGA T AAAGAAC T ACAA - TGA T AGGC T T T AA T AA T A T T A T C TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T T T T T T T T T T TGAAAGA T AGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT AAGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AGC T AGA TGA T AAAA T T A T T T T T A - - - - T T AA T A T A T T CCACGGGGTGTGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T A T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGACGGA T T A T TGAAAAACA T T AA - T ACA T AAA T A TGT C T ACA - C TGT TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACGAGCCACAACCAC T A T AAAA T AAA T T AAA TGA T T AA T AAAAAAA T AA T A T AAGT TGAA T T CAAA
T AAGACGGA T T A T TGAAAAACA T T AA - T ACA T AAA T A TGT C T ACA - C TGT TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGCGAAA TGGGT AGGAAA T AGT CGA T A T T TGAACGGGAAAGTGGTGGT TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T AAC T AA T T AAAGGC T A T CA T - - - - T T AAC T T T T T T T A T A - T AGGTGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - A T T T TGGT CC T ACAAGCCAGAAACA T T T TGGT T T ACAAGCCACAACCA T C T AAAAA T AAAC T AAGTGT T CA T T AAA T T ACCAACA TGT AGGGTGC T T AAA
T AA T T T AAC T AA T T AAAGGC T A T CA T - - - - T T AAC T T T T T T T A T A - T AGGTGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T AA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT AACA T ACAACCAGAACA T AC T A T AAAA T CAC T TGGAGACACGC T CGC TGT T CAGGC T AGC T AAGGCA - T T T T TGT T AGA T TGT AA T A - - - GT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AACCAAA T T TGGCACAAAAA T AC T - - - - GTGGCACCCGAGAA T C TGGC TGT T CAGGC T AGC T AAGACA - T T T T TGT T AGA T T A T AA T AA T TGT T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1973.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6138bp; fragments: 649; full length: 0 (>=5524.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6138 bp
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TE: rnd_5_family_1973.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6676bp; fragments: 631; full length: 0 (>=6008.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1973

 size: 710bp; fragments: 156; full length: 19 (>=639bp)
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Before TEtrimmer 710 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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