
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9133
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T ACAGT CACGT T A T T TGT CAGGGAACA T T T T CC TGT T T T CACAGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T AA T - - - - - - - - - - - T A T T T CA T T A T A T ACC T T AAAAC T A T T T A T AAA T A T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T AC T AC T T TGA T T T CCA TGTGGT CAGGAA T T TGA T AAA T AGA T T T AGACAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC TGA T TGT T T A T T A T CAA T AA T ACAA T AAA T C T A T AAGA T ACA T A TGAGTGT T AA
GC T TGTGT TGGAAA T CGCCAAA T TGTGA T TGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T AA T T C T CAAGT T T ACGT T T AAGCGGCAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - CGCGAA
GT T T ACGA T T A T AAC T C T CA T T T CGT A T T T T AA T T AC T T ACAGT CACGT T A T T TGT CAGGGAACA T T T T CC TGT T T T CACAGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T CCC T C T AC T - - - - - - - - - - - - GCAGA T AAACAC T AAAAGC T T T T A T T AAAGC T CAA T T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T ACAGT CACGT T A T T TGT CAGGGAACA T T T T CC TGT T T T CACAGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T AA T - AGC TGT - GGCCA T TGAACCAAAC T A T C T A T A T C T A T A T T CAAA T C T AAA
GT T T ACGA T T A T AAC T C T CA T T T CGT A T T T T AA T T AC T T ACAGT CACGT T A T T TGT CAGGGAACA T T T T CC TGT T T T CACAGT TG - - - - - - - - - - ACC TGC T CCAC T C T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - - - - - - - - - ACAGT T T AAA T ACAGA T T CAGAGGC TGAA T CC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - T T T T T A T T T CCACGT CGT TGT T CAAGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - T T T C T AAA T CA T A T T T TGC TGA T AA T T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - T T A T T ACAGAAAAAAAAA T CAGAAA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - TGAGT T T AGC T T C T T - - - - - - - T AC T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT T A T T TGT CAGGGAACA T T T T CC TGT T T T CACAGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - - - - - - - - - GA TGT TGAGGAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - A T T T A T - - AA T A T T T AAAA T T AGCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - GAAC TGT T T A T T C T T AAAAGTGCAA T T T A T AAAAAAGAAAAAACGAGAA
GT T T ACGA T T A T AAC T C T CA T T T CGT A T T T T AA T T AC T T ACAGT CAGGT C TGT T ACAA T CGGACC TGT T T CAA T CAGGT C TGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - GT AA T TGC TGA TGT T TGACCA T CAAAGT C T T AAAAA T A - - - - - - - - - - - -
GT T T ACGA T T A T AAC T C T CA T T T CGT A T T T T AA T T AC T T ACAGT CAGGT C TGT T ACAA T CGGACC TGT T T CAA T CAGGT C TGT TG - - - - - - - - - - T CCACC T CCACCC T CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - - - - - - - C T T A TGT T TGGAC T AAA T T T T C T TGAAAA T A - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_758.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 9133bp; fragments: 9924; full length: 21 (>=8219.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9133 bp
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TE: rnd_5_family_758.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 9327bp; fragments: 9995; full length: 16 (>=8394.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_758
 size: 6032bp; fragments: 6666; full length: 135 (>=5428.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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