
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6587
- - - - - - - - - T T ACCGT AGT T ACCC - - - - - - - TGGT T T T ACGAG - - - - - - - - - CAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T CAAAGT AAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGACA T TGAAA - - - - - A T A T T C T A T T - - - T C - A T AGT CAAC T CGGC T T T ACC
- - - - - - - - - ACAA T A T AAAACGT C - - - - - - - T T T AC T T TGGGACCACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAGT AAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGAC T - - - - - - A T AGAGT ACCGCA T A T AA T ACGCCA T A T T T T T AAA TGGACC
- - - - - - - - - T T T C T T T AA TGA T T T - - - - - - - AGA T T T TGAAAA - - - - - - - - - CAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T CAAAGT AAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGA T T T TGAGAACA - AA T A T T C TGT T TGA T A - AGCGT CAGA T CGCGT A T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T - - - AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T TGAA T A T A - CAAA TGCCGT T - GA TG - AC T AGAAA T ACACAGC T T C T
T - - - A T - - - T T A T T T T A T T T T A T T - - - - - - - TGGC TGT A TGA - - - - - - - - - - CAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGAAAA T A - AA T A T TGT A T T TGA T A - T T TGGAA T T A TGT T A T T A T T
C - - - - T CAAGCGAAGCGCGAAAAG - - - - - - - AAAGCCGGAGGAC TGAAA - CACAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - C T AA TGAAAAGC TGA TGAAGAA T T A T AAACA T T A T T TGAGT T TGT T T AA T AAA - - - - - - ACA - - - T AA T AAGCA TGA T - - ACAAGA T T CAGAAC T CGACA
T - - - - - - - - GCAAA T CA T T AAA T T T T ACC T A T A TGC T TGCAAA - - - - AACCACAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - AC - - CCCA T T T T T AAC T T AACACA
T - - - - T AAAGGACAAGAGCAAA T T T T - T T TGTGGT T C T T AGCA - - - - - - CCGCAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T CAAAGT AAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - ACAACA T AAAACGT C - - - - - - - T T T AC T T TGGGACCACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AGT AAAGCAC T T AAAAAAA T T - - - - - - - T AAGC T A T AGGACAAAAACCACAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - T CAAAGT AAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGGT A - - - - - - GT - - - - - - - T TGA T T TGA T - - C TGC T A T A T CCCC T T CCACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T T AAAAA - - - - - - G - - CAGGGGCGGGAA T C T T AAA T A T AC TGGT AGAAGAGCGAC T T T AGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - GAA T T T T T T A T T - - A T A - A T AA T ACAC T AAAC T ACACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- TGTGTGT A T AAAAA T A T T T ACAC T T ACC TGT A T AA T A T AGAA - CGCGA T CACAGGGGCGGGAAAC T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCCCC - - - - - - - - - - CCAAAACAAA T T T AAAAAGGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - - - GCA T A TGCCGAC - - ACGT A T AAAA T A T T AA - - - - - T T A
T T T TGT AAGGCGGCAA T T T CACA T C TGCC TG - - - - - - - - - - - - - - ACGCGGACAGGGGCGGGAAAC T T AAA T A TGC TGA T AGAAGAGCGAC T T T AGCCCC - - - - - - - - - - - - - - AGCAAA T T T AACAAGGGAGGGCAGT C T A T C T T T T T C T T TGT T T A TGGCC - - - - - - - - - GAGAA TGT CAC T AAGT ACAAGAGAAA T T AGT AGGT T T A
T T T TGT AAA T CAA T CAAA T T A T T T T T ACC TGT CA TGGAAAGGACCACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T A T T T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T ACAAA T CGAA T A TGCCAC T - - - CACCAGAAA T ACAAC T C TGT C T T
T T T TGT AAA T CAA T CAAA T T A T T T T T ACC TGT CA TGGAAAGGACCACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGCCAC T - - - CACCAGAAA T ACAAC T C TGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_7273.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 6587bp; fragments: 1097; full length: 0 (>=5928.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6587 bp
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TE: rnd_5_family_7273.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 6955bp; fragments: 1091; full length: 0 (>=6259.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7273

 size: 2128bp; fragments: 39; full length: 14 (>=1915.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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