
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9924
T CCGGT T AGCA - - - - - - - - T ACCGCCGCGCCCGA TGA T T C T CC T T T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGCC T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC TGT T T AACA T A T AC T C T C T A T AAC T T A T T TGT CCC T A T CCCAC T C T ACCC T CCA T AGA T CA T C T AAAAAACAAAGAGTGCA T A T T T TGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AC T CA T T ACCAAAAA TGT CA T ACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T A T A T AGT CAA T AGCGT T C T TGA T T C T CC T T A T C T C T ACCC T AAA T AGA T CA T C T AAAAAACAAAGAGTGCA T A T T A TGCC T T T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T C T CC T T A T C T C T A T - - - - - - - - - - - - - T C T AAAAAACGAAGAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - AA T CGC T AAA T A T AA T A T T T CC T AAAAAC T AA T AAGAA T AAAAAAGT T AGT A TGT AAAAAC T AGAAAA T A T A T A T AA T A T A T T AAGT A T A T AAAAAACA T
T T CA - - - AACA - - - - - - A T CAA T AGCGT T C T TGA T T C T CC T T A T C T C T ACC T T CCA T AGA T AA T C T AAAAAACAAAGAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA - - - - - - - - - - A T TGT T AACA T T T AA T T CAGCCGT T T T TGAAA T A T T - - - - - - - GAAA T T T TGA T AAA T T AAAGAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - AGAGAAA T AA TGT T A T AC T C T T T A T AAACAAA T AAGAA T AAAAAAAA T AA - TGCCA T T AGTGA T CAAAAA T ACCGGGCA T A T T AAA T T CGT AAC T AACGC
T T CA - - - AACA - - - - - - GT CAA T AGCGT T C T TGA T T C T T C T T A T C T C T A T CC T CCA T AAA T CA T A T AAAAAACAAA T AGTGCA T A T TGTGCCGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCC TGGGT T A T A T T AAAAACCCCAA T CA T CA T T AAGT A T T CAA TGGTGT
C T T A T AC - - - - T A TGT TGT CCA T - - - - CCC T CGT T CA TGCCGA TGA T T C T CC T CCA T AGA T CA T C T AAAAAACAAAAAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - AGAGAAA T AA TGT T A T AC T C T T T A T AAACAAA T AAGAA T AAAAAAAAAAA - T T A T A T T TGT T AAAA T C T T T A T T CAACACGT T ACACC T ACAAA TGT T AC
T ACA T T C - - - - - - - - - T T T T AGT AA TGT A T T AGT ACAGT T T T T T A T T AGT T C T C T A T AGA T CA T C T AAAAAAAAAAGAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACCGAA TGGCCCCGA
GCAGT T T - - - - TGGA T CA T T AA T A TGGAGC T TGGT T A TGT TGT C T C T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T CAA T T A T ACAC T T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAAA T AA TGT T A T AC T C T T T A T AAACAAA T AAGAA T AAACAAAA T AA T T T T T AAA T AAAC T A T AAA T T C T CAA T CAC TGT AAA T C T T AAACGAAAA T
T CGA - - - - - - - T A T A T T T C TGGAAACAC TGCCGA T T C T CC T T A T C T C T ACCC T CCA T AGA T CA T C T AAAAAACAAAGAGTGCA T A T TGTGCCGT T T T T AA - - - - - - - - - - AGAGAAA T AA TGT T A T AC T C T T T A T AAACAAA T AAGAA T AAAAAAAA T AA - T CCCA T T A T TGA T AAAAAA T ACCGGGC T T A T T AAA T T CA T AAC T T ACGC
C T CAGA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCAGAACGC T T TGAAAA T CACAAGC T C T T - - - AC T TGCAGGGACGA T





0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_4001.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_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 9924bp; fragments: 7200; full length: 0 (>=8931.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9924 bp
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TE: rnd_5_family_4001.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_bc.fa_se.fa
 size: 10282bp; fragments: 7098; full length: 0 (>=9253.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_4001
 size: 2095bp; fragments: 877; full length: 0 (>=1885.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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