
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11425
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- - - - - - - - - - - C T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
- - - - - - - - - - AC T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T AA T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T C TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAA T T
- - - - - - - - - - C T TGC T AGT - - - - - - - - - AA T T - - - - - - T CA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AA TGT AGT T AAC T T A T CA T T ACGAGTGCAAC T AAAA T A T T A T T T T T CGA T T C TGGAGA T A T T C TGCCCGT T CA TGA TGA T CA T AC T T A T A T AAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAA T C T CGT T T AAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T
AAAA T AG - - GCC T T C T AA T AAAGT A TGCAAC T AAAA T A T T A T T T C T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T C T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AAAA T AG - - GCC T T C T AA T AAAGT A TGCAAC T AAAA T A T T A T T T C T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T C T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AA TGCGAC T AA T T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T AAGT T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGC T AA T
AA TGT AGT T AAC T T A T AA T T ACGAGTGCAAC T AAAA T A T T A T T T T T CGA T T C TGGAGA T A T T C TGCCCGT T CA TGA TGA T CA T AC T T A T A T AAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T T T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T C TGCCC T T CCA T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AA TGT AGT T AAC T T A T CA T T ACGAGTGCAAC T AAAA T A T T A T T T T T CGA T T C TGGAGA T A T T C TGCCCGT T CA TGA TGA T CA T AC T T A T A T AAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AA TGT AGT T AAC T T A T AA T T ACGAGTGCAAC T AAAA T A T T A T T T T T CGA T T C TGGAGA T A T T C TGCCCGT T CA TGA TGA T CA T AC T T A T A T AAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT AGT T AAC T T A T AA T T ACGAGTGCAAC T AAAA T A T T A T T T T T CGA T T C TGGAGA T A T T C TGCCCGT T CA TGA TGA T CA T AC T T A T A T AAC T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA TGGT T T TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T C TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
AA T T T AA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T A T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T T T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAACGT CGC T AAGA T C T A T C T T T ACAA T T T C T C TGT T T AC T T C T AAGT AC T ACAGT T T A T T TGC T T TGT CC T T C T A T AGT T TGGGAA T T T AAAAA T
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TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 11425bp; fragments: 853; full length: 0 (>=10282.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11425 bp
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TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 12542bp; fragments: 943; full length: 0 (>=11287.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2686
 size: 4470bp; fragments: 317; full length: 11 (>=4023bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1500 3000 4500 6000 7500 9000 10500
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000


