
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5572
T AA T T T T A T T T CA T T CACAAAA T A T AACAAA T A T A - - TGAAGAAACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGT CAAAC - - - AACGAGGAAC T T T T T T AA T AGAA T C - - - - - - - - - - - -
- T A T T T T T T A T TGT TGCC - - - C T C T AACGGACAAA - - CGGAGCAC T T T TGT T AGGT AAA T TGTGT T CA T T T A T T T TGA T T CCAAAAA T ACGT AGT AGT T C - - - - - - - - - - T T T AAA T C T T T TGAA TGA T AA T C T A T AGT A TGT CCCCGGA T T A T T T ACAAAAGAAAAAA T T T AAAAA T ACA T T T T T T A T AAAAAAA T TGC T T A T AAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CCCAA T - - - - - - - C T AAAAA T ACCAGAA T T A - - T AA T C T A TGC TGA T T T A T T T TGA T T CCAAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T C T T T TGAA TGA T AA T C T ACAGT A TGT CCCCGGA T T A T T T ACAAAAGAAAAAA T T T AAAAAAGCA T T C T T T A T AAAAAAA T TGA T T A T AAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CCCAA T - - - - - - - C T AAAAA T ACCAGAA T T A - - T AA T C T A TGC TGA T T T A T T T T T A T T CCAAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T C T T T TGAA TGA T AA T C T ACAGT A TGT CCCCGGA T T A T T T ACAAAAGAAAAAA T T T AAAAAAGCA T T C T T T A T AAAAAAA T TGA T T A T AAAA T A
A T A T C T C T T ACCGT T T CCAGA T CCCAA TGGTGAGA T T TGAAACAC - CC TG - - - GGT AGA T TGT A T T CA T T T A T T T T AA T T CCAAAA T T ACGT AGT AGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T A T T - - - - - - - - - - - AGAAAA T C TGT CAGA T A TG - - T AA T AAAAACGGCAAAGGCAAACGA T TGCGA - A T A T T T TGAA T CCAGAA T T ACA T AGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAG - - A T AAGAA T AAA T T T A T T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - ACA
- T A T T T C TGA T T A T T T CC - - - C T C T AACGGACAAA - - CGAAACAC T T T T A - - - GA T AAA T TGTGT T CA T T T A T T T TGA T T CCAAAA T T ACGT AC T AGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T T A T T T CA T T CACAAAA T A T AACAAA T A T A - - TGAAGAAACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T CCGT T T T T A T A T TGACA T T CACGA TGCCGACAAAC TGGA T T CGA TGT AAAAG - - T T CAAAA TGGAGCCA T AC TGA T TGCGC T - - - - - - - - AA T A
- T A T T T T TGA T TGT TGCC - - - C T C T AA TGGA - - - - - - CAAAGCAC T T T TGT T AGGT AAA T TGTGT T CA T T T A T T T TGA T T CCAAAA T T ACGT AGT AGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T A TGT T A TGT T T A T AAAA T CAAAGAAGCGAGCA T ACA T T AC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGAGAA T - - - - - - AAAGGAA T A TGT T AA T T AAA T T AAC T A T AAAA TG
T TGT T T T T T ACAGT ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAGA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T C T T T TGAA TGA T AA T C T ACAGT A TGT CCCCGGA T T A T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3000.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 5572bp; fragments: 12052; full length: 0 (>=5014.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5572 bp
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TE: rnd_5_family_3000.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5966bp; fragments: 7582; full length: 0 (>=5369.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3000

 size: 1124bp; fragments: 108; full length: 1 (>=1011.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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