
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3968
GT T A T CCAAAAA T A T TGTGAGT AAGA T A T T T AAAAAA T A T TGT A TGTGCC TGAAAAA T T T AAC TGT CACCC T T A T T T C T T AGAGGA T A T AA T A T T T T CGT - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAACAAAAAAAAA - - - AAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T CA TGGT A TGAA T AC T T ACAAAAA T - - - - GAAA T
A TGA T CC TGAA T AAA T A T TGGT AAAA T A TGT TGACA T T T T CAC T TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T CAAAA T CAAA T T T T AGT - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - AAAAAAAAA T T C T T AAGACA T T T TGT CCAAA T T T T T T A T A TGGAAGT C T AA T A T CGT - - - - CGT TG
GT T A T CCAAAAA T A T TGTGAGT CAAA T A T T T AAAAAA T A T TGT A TGTGCC TGAAAAA T T T AAC TGT CACCC T T A T T T C T T AGAGGA T A T AA T A T T T T CGT - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CGACAACAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAAAAAGT T T T T T AAAAAA T T T AA T T AACA T A T A T T A T A TGAA T A T T T TGA T T TGT T T AA T A T AG
GT T A T CCAAAAA T A T TGTGAGT AAAA T A T T T AAAAAA T A T TGT A TGTGCC TGAAAAA T T T AAC TGT CACCC T T A T T T C T T AGAGGA T A T AA T A T T T T CGT - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAACAAAAAAAAA - - - AAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T - - - - AA T A T
GT TGT T CAGA T AACAA T AACA T T AAAAA T T T AAGAA T AAAAC T C TGGGT C TGAAA TGT T T AGCCGT TGT CC T T A T A T C T T - - - - - - - - - - - T T T T T T CGT - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACCAAA T A T A T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T - - - - A T A T A
T T AA TGTGAAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAGCA T CAACAACAAAAAAAAAAAA TGT A T A T AAAAAA T T T T T T AAG - - - - - A T A T T AAACC T T A T T A T A TGAA T T T C T AA T T AC - - - - - - - - - - -
GT TGGGCA T AAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAAAAAAAAAA T T - - - T C T AGTGCGAAAA T T T - - - - - G - - - - - - - - - - - AAA T T T - - - - - - - - - - T A T T T A T T T T C T T C T A TGT AGA
GCGA T CCAAAA TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGGAGCC T CAACAACAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C T T T A T T AAAC TGT AC TGT A - - - A T T T T T AACC T TGT T T AA - - - - -
T T TGT AAAAAAC TGTGA T ACACCAAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGAAGCC T CAACAAAAAAAAAAA T - - - T A T AA T A T AAAAA T T T T T T AAGAAA T T - - - - - - AA T T T T A T T A T - - - - - T A T T T A TGT AAGT T T AA T AA T A
- - - - - CGGAAAAAAA T A T AAGAAAA T T A T T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAACAACAAAAAA - - - AAAAGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C T ACA T CCGT - - - - AA - A T
T T AAAACCAAGA T T T T AAAAC T T AAA T A T A T A T AA T A T A T T A T A T A T A T A T AA T AAA T A T AAC TGT CACCC T T A T T T C T T AGAGGA T A T AA T A T T T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T - - - - AAGA T
TGGACA TGAAAGCA T CGAGT T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAAAAAAAAAAAAAAAAGT AAACGT AAAA T T T T C T AAAAAA T T T T A T T AAA T A T CA T AA TGTGAA T ACC T ACC T A T - T T T AAAAC T A
T C TGT T TGAAAAGACCAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA TGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGAAGCC T CAACAAAAAAAAAAAA - - - AAAAAGAA T AA - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT





0 1000 2000 3000

0
5

10
15

20
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 size: 3968bp; fragments: 154; full length: 14 (>=3571.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3968 bp
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 size: 4276bp; fragments: 154; full length: 4 (>=3848.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3495

 size: 3377bp; fragments: 197; full length: 9 (>=3039.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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