
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2658
AACAACACCA T C T AA - - - GT CAAA T A T T CCGCGGCGA T CCAC T AAAGAAG - - - - - - - - - - - - - AACAAA - - - - - GGGT CCGT T ACAGT ACCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - AAA T AA T TGA T AGT T T CCA T C T A T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - - - - - - - - - - - - AC T AG - - - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGC - - CCCCCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T AAAAA T AA T T T C T AA T CA T T AAAAGTGACAAAA T T T T A T TGCAAAA TGC TGG
AAAGC T AAGTG - - - - - - - - - GAGA T T T T C T CGCGAGAGT T AC T C T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAGAA TGGGT CCGT T ACAGT AG - - - - - - CCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - GGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T AAA - - T AA T - CACAGCAAC TGT A TGT T TGCGA T T T T AAC TGCAC T T T ACCA T
AGCGGT AGT A T CCCAGCGT T A TGCGT T T C T TGACGGAA T T T T T TGAAAAA T T T T T A T T T C T TGAA T ACGGGAA TGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - AC T ACAAAGT T T TGGAA T AGGGGGGGGGGGC T AA TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - A T AGGT AGT T AAGAA T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - AA T AG
AGCGGT AGT A T CCCAGCGT T A TGAGT T T C T TGACGGAA T T T T T TGAAAAA T T T T T A T T T C T TGAA T ACGGGAA TGGGT CCGT T ACAGT AG - - - - CCCCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - A T AGGT AGT T AAGAA T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - AA T AG
TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAGT T AAC T A T T T T CAAGA - - - - - - - - - - C TGAA T AGT - - - - - GGGT CCGT T A T AGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACC - - - GGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC T T AAAAA - - - - - T A T AGT T AGT ACAGA T - - - - - - - - A T AA T CGCAA T T T A T TGT
AGAAACA T CAC T ACAA - GGT AAAC T AAGC T AA T T CA T AA T AC T ACAGAGGT T T A T A T T CAGTGGT CAACGTGA TGGGT CCGT T ACAGT AG - - - - - - CCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGCC T AC TGT AACGGACCCA TGGGC - T A T C T T AGGA T TGC T AAAGA TGT T A - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AAA
G - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AAAAGT T T T A TGAA T T A T T C T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - T T T AAAGAGT T TGGAAACCGG - - - - GGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - A T T T A T AGC TGT AA T T T T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA
GAAGAAACAA T CCA - - - - - CAAAC T T T T AA TGAAAGAA T CGT T CCCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AA T - - - - - A T CA T T T TGTGT T A - - - - - - T CAA T T T CAA - - - - T TGA
TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T CA T A - - - - - GGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC
AGGAA T ACAA - - - - - - - - - - AAA T T T T CAAAAA TGGAAGCAA T T AAAAAA - - - - - - - - - - - GAAGT AA T - - AA TGGGT CCGT T ACAGT AG - - CCCCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T T T T AAAA T A T T A T A TGT T - - - - - - - T T AA T TGCAA - - - - - CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T T T C T T CGT T T T T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACGGGT CCGT T ACAGT T AAACCAAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGT
AA T AACA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT T TGGAAACCGGGGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T AACA - T AA T AAA T AA T AA T T A T C T A T T AACAC - - - - - - T TGT AA - - - AC T AA
AGCGGT AGT A T CCCAGCGT T A TGAGT T T C T TGACGGAA T T T T T TGAAAAA T T T T T A T T T C T TGAA T ACGGGAA TGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - A T T AAAGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCGGT AGT A T CCCAGCGT T A TGAGT T T C T TGACGGAA T T T T T TGAAAAA T T T T T A T T T C T TGAA T ACGGGAA TGGGT CCGT T ACAGT AGCCCCCCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2658bp; fragments: 5931; full length: 0 (>=2392.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2658 bp
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TE: rnd_5_family_5626.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 3209bp; fragments: 5834; full length: 0 (>=2888.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_5626

 size: 1536bp; fragments: 1690; full length: 16 (>=1382.4bp)
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Before TEtrimmer 1536 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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