
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5623
C T TGT AAC TGAGGACCC T TGT T TGGT CA T T T CA T C TGC T AAA TGT ACAC T A T A TGA T A T C TGTGGGGC T AAAGGC T C TGT CC T T CA T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAAGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCGACC T CGAAGAA T A T AA T C - - - - - - - C T A T A T T T T T T T AGCC T T A T T A T T T CC T C T ACACAA T AA TGGA T T
T T TGT T AGAGAGT A TGGT T T T TGAGA T A T T T AACA T T T T AAA T A T A T AAA - - - - - - - T ACC TGGGCGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGTGGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T - - - - - C T AAA T - - - - - - - - - - - - - - GA T T T ACCC - - - - - - GGT A T AGCC T
T T T A T ACCACAGT A T T AAA T T CGAAA T C TGAAC T AGAC T AAA T A - AGAAAA T A T T A T A TGGGAGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T AACAC - - TGT T T A T T T T CAA T T A T T T CCAAAAC - AAA T A T A T AAAA T AC T A T T TGT AAGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCGACC T CAAAGAA T C T A T C T AC TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT A T T CC T T T A TGAGGAA TGGGCC
TGTGGTGTGT - - - - - - AAC T C TGAGT T AA T CA T T AAA T - - - A T A - A T CAAA T A T T A T CA T AGGGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T C T AGG - - - - - - - - T C T - - CAA T T AAA T CAGACGCAAA T C T AGAAGTGCA T
T T T A TGGGAAAA - - - - - - - T T T AAGGGACGCA T - - - - - - - - A T A T C T AGT - T - - - - T C T ACGAGGGGC T AAGGGC T C TGT TGT T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T CC T A - C T AAAAC - - - - - - AA T ACACGA T C T ACCCGTGCGGT AAA T AGC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AAAGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAAA TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA - - - - - - - - - - - - - T T AGT AAA T C T T C T AC TGACA TGAAA T TGCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AAAGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAAA TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAC TGAA T T - T C TGA T T A T T AAGC T C T A T A T T T T T T T T AAA T T ACG -
A T CA T ACA T C - - T T T C T T T T T T CC T T T C T T TGTGGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGGTGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T CGA T C - - - - - CGT A T CCAGT T CAC T TGGAAAGT - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - T AAA T T T AC TGA T AA T T AC T AA T T T C T T CC T T T A T AAA - - - T C T
C T T A T TGAAAGGT A T C T C T T T TGAAA T T CACAC T T T T T CA - - - A T T T AAAA T - - - AC T T T T A TGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CAAAGAA T C T A - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CA T
T T T A T AAAAC - - T A T T A T T C T TGGT C TGT TGA TGCC T C T TGT TGT TGT AGA T A T T AAAGCC T AGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGGCA T A T T T T T C TGGTGAA T T A T AC
A T T T A T T AA T AGAA T T AA T T CGAAA T AA T T T C T T A T AG - - - T T A - A T AAA - CA T A - - - - T T AGGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - GA T T T T T T T T AA T T T T AAA TGAAA T
AA T A T A T AA T - - - - - T A T T T T AA T T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT CGCAGTGGAACAGGCCAGT AGCCACC T CGAAGAA T C T A T C T A T CCA T A T T AAA T T T T A TGA T AA T AAC T TGT T T T C T T T T AGT T AAA T CC T C T
T CCA T AGCCA - - T A T T C T T A T TGA T A T AGC T A T AA T A T T T AA TGTGC T T AA T A T T - - - - - - - AGGGGC T AAGGGC T C TGT T C T T T A T CCAA T TGGCGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T A T CGCAC - - - - - CAGT C T T T AGTGC T T T T T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA - - - - - - - T T C TGA T AAAGC T AACAC T T T T T T T T AA T ACA T TGAC T
AC T A T CGCAC - - - - - CAGT C T T T AGTGC T T T T T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA - - - - - - - T T C TGA T AAAGC T AACAC T T T T T T T T AA T ACA T TGAC T
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TE: rnd_5_family_2193.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: 5623bp; fragments: 11463; full length: 1 (>=5060.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5623 bp
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TE: rnd_5_family_2193.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: 5929bp; fragments: 11417; full length: 1 (>=5336.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2193

 size: 1995bp; fragments: 245; full length: 33 (>=1795.5bp)
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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 1000 2000 3000 4000 5000
0

200

400

600

800

1000

1200

1400

1600

1800


