
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3950
T T T T A T CA T T T AA T AAC T C T A T T T AGCAGCGT T - - - GT ACAAA T CA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A - - - - - - - - - - A T TGT T T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T AAA T AGT T T T AA T AGAA T ACGGAA - - AAAAAAA TGT A T CCC T CAC T T T T T A T CAA T A T
T T C T AC - - - T T TG - GAC T CCAC T TGGT AA TGCGGGTGC T T AGC T CAAGT A T AGT AAGT C T T CAGCACGT A T T AA T T CGAAA T T T TGT T T T T AA T C T T A T A - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCC TGC T - - - - - - - - - - - -
C T T - CC T AGT T AGT AGC T CCAGC T AA T AA T AA T AACA T A TGAA T C T T T T A T AA T AAGT C T T CAGCACGT A T T AA T T CGAAA T T T TGT T T T T AA T C T T A T A - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T CC T A T AAAAAAAAAAA - - - - - AAAAAAAA T C T CCGA T T T T T C T C T A T TG -
T T T - A T CA T T T T AAGA T TGCAGT CAA T TGAGT TGAAGTGT AAA T CA TGTGT AAA T AGT C T T CAACACGCACGAA T T CCAAA TGT TGC T T T T CCACCAA TG - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C - T A T AA TGAAGCGAA T - AAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GC - - - - - - - - AAGT T T TGT CGACGGT A TGCGA - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T A T
T T T T ACCA T T T AA - AAC T T CGGT T AAAAACA T T A T AGT A T AAAC T T - - - A T AA T AAGT C T T CAGCACGT A T T AA T T CGAAA T T T TGT T T T T AA T C T T A T A - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C T T A T C T T A T ACAGGA T T AAAAAAA T - TGT A T C T CA T T T T T T T T AAA T AA
T T T T - - CA T T C T A TGA T T T T T A T CAAAA T CGGT TGAGT A T T T T T CA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAAA T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T CCCAGC T AAAAAA T CGT T AAA TGAA T CCGCC T TGC T CGCC T T - - - - - - - -
T T TGACC T C T T AA TGA T T T T AA T T T ACAGCA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAAA T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A TGC T CCAA T ACA TGT TGC T - - - - - - - T T CCC T T T T T CC T CC T T T C TGA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T CC TGC T T TGT T AGT T A - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T CC T A T A T AACAA T T CA T - - - - - - - GAA T A TGT AC T A T T T T T T AAGTGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T T T CA T T - - - - AACGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAAA T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T - C T A T AC T AAAAGT TG - - - - - - - - - - T AGT A T C T T TGT T A T T T T AAA T AA
GTGAACCA T T T AA - T AA TGC TGT CGACA T TGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACGT C T CCAGCAAGT A T T A T T A TGAAA T T C T T T T T T T AA T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAAA T AAA T C T A T C T A T C T A T AAA T - T T AAC T T AAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CGAAAA T AA
T T T T ACCA T T T AA - AA T T T TGGT T AAAAACA T T A T AGT A T AAAC T A - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T TGCAA T A T T TGAACAA T AAA - - GAA T C T A T T TGTGGA T A T T TGC T AAAAAACAAGAAAC T AAAAAAAGT AGT A T AGT AC T C T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T ACAA T A T T TGAACAA T AAAA T AAA T C T A T CCA T C T A T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGGT T T CC T T T CAGACCAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AA T T ACAA T A T T TGAACAA T AAA - T AAA T C T A T C T A T C T A T C T A T C T CA T C T AGT AA T T CC T T - - - - - - A T T AC T A T CCACA T CC T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAGT T AAAAAAAA T TGAAAACA T AACAACC T T A T TGA T C T T CC T T AA
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TE: rnd_5_family_7677.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3950bp; fragments: 152; full length: 0 (>=3555bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3950 bp
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TE: rnd_5_family_7677.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: 4421bp; fragments: 156; full length: 0 (>=3978.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7677

 size: 1337bp; fragments: 245; full length: 22 (>=1203.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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