
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4387
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T T T T T T T T A T T T - T A T T AAGC T CGTGA T AA T C T ACCCAGA TGAAAAA T ACGC T AC T AAGAAAA
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T - - - - - - - - TGA T CAGT T A T T T TGT TGCAA T AA T AAAA T AC T ACC T T A T ACA
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T A - - - - - - - T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T TGAGA T AAA T TGGT ACG - - - -
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T TGAAC TGT T AAAAAAC T A T T ACAGAA -
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T - - - AA T T AAAC T - AAA T TGAAGT AC T AGAAACGGT AAGGT A T T T T T ACGAA T C
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T T - - T T TGA T T TGAA T T - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T A T - - - - - - - - CAAAAA T CGAGT T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGAAAGAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT ACGCGGAAGGC T CGAAAGAGGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGAAAGAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T A - - - - - - - T CCCCA T T T AAC T C T C T A T C T C T TGT AGT T T T TGT AGAA T TGG
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAA - GT AAA T AAAC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGCAACAGAAGCC T CGT T ACA TGT A T AAAA T AGCAAAAGGAGAC
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T CAAA T T ACA T CCAAAAGGA T A T T T T AGT A T C T ACAAGGCAC T AC T AGGT CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T AAA T T CA - - - - - - - C TGCGAGC TGAACC T C T A T C T CACCAAAAAAC T A T AA TGTGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGAA T T - - - - - - - - C T AAAAC T AAAGT T A T AGT A T T T A T AAA - AACCAAAACGT ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T ACAA T T - - - - C T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T - - - - - - - - A T AA T AA T AA T T T T T T CC TGC - - - - - - - - T T T T AC T A T ACACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAAA T AAGC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CAA T A T AAA TGTGCAAAAAAACGA T A T AAA T T A T TGT T A T CGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AAAAAAAAGT AAA T AAAC T A T T T TGA T T TGA T T TGA T T TGA T T T - AA T T CAA T T CAGAGTGT CA T T T T C T A T CGAA T AAAGAAC T AACACAAGGC
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TE: rnd_5_family_7777.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 4387bp; fragments: 153; full length: 8 (>=3948.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4387 bp
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TE: rnd_5_family_7777.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa_rc.fa

 size: 4541bp; fragments: 153; full length: 8 (>=4086.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7777

 size: 3597bp; fragments: 287; full length: 16 (>=3237.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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