
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7108
AACACAAAAAA T T AA - GA T T TGT AAAAA TGT A T A T AGT T T C T A T T CC T T AA TGTGT T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T T A T A T T AA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- ACAAAAA TGGT T AAACAC - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T C T T TGGT - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T AA T T AC T T T T AAAAA T T AAA T T C T T T T T T AAAGGT T TGTGT CAAGAC TGA T T A T A T C T CCGGGAC T T A T CAGC T T - - - - - - - T T AAGTGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T AA T T AC T T T T AAAAA T T AAA T T C T T T T T T AAAGGT T TGTGT CAAGAC TGA T T A T A T C T CCGGGAC T T A T CAGC T T - - - - - - - T T AAGTGA T T
- AGAGA T A TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T C T C T TGT - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T AA T T AC T T T T AAAAA T T AAA T T C T T T T T T AAAGGT T TGTGT CAAGAC TGA T T A T A T C T CCGGGAC T T A T CAGC T T - - - - - - - T T AAGTGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T T AA T ACA T CCC TGGT T T T T CCC TGT T T - - - TGCGT T A TGACA T T
AA T A T A T A T A T A T A - - - - - - T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T T T AA T A T A T T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T T A T A T T AA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- ACAAAAA TGGT T AAACAC - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T C T T TGGT T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T ACAAA T CGACCA T A T AAAAA T AAGT A T T T T AA - T AAA T AA T A T A T A
- ACAAAAGCC T C T T AACCA - - - - - - - - - - - - CCAGAGA T A T T T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGA T CC T T CCCCCAAAC TGCACAAACC - - - - AGA T T TGGT T A T T
AAGGCA T AA T AC T AAGAA T TGA T T T C T A T T T A T T T AGAA T T T T AC T T ACAAAAA T T TGA T T AGTGCC TGT A T ACAAA T A T T T T T CAGA TGAA T AA T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T T AAC T CGT C TGA TGAGGGGT AGAGGCCCAAAA - - - - - - - - - - - - -
- ACCAA TGCCGT C T AGCC T - - - - - - - - - - - - GGAGCGAGA T T T A - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T A T C T CC T T T T C T AAAAGT T T T AACC T CAAA - TGA TGT A TGT A T C
- ACA T A T A T TGACAA - - A T - - - - - - - - - - - - ACAGCAA T T T T AGGC T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCCCAC T T T T T T TGC TGAAAC TGCA TGA T T A T T A - AAAA T AAAA T CAA
AAAA T AAAAAGT T CAACA T T CA T A T A TGT T T A TGACA TGT A T TGA T CCCCA T A T T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T T A T A T T AA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGT AAAA T T T T A - - - - - - - GT ACA T A T T T C T ACAAA T CAAGCGT T CCGA T A T T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T T A T A T T AA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GAAAGAAAA T C T AA - CC T T T A T A T A T C T A T T AAACCA T T T TGAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T AA T T AC T T T T AAAAA T T AAA T T C T T T T T T AAAGGT T TGTGT CC T T T T AAC T T CAAC T T C T T ACAGT A T T CAA T ACAAAAAGAA T T AACCAAC
- GAAGAAAAGC T T - - - - - T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T - - - - - - - - - - A T AA T T T T AA T T AC T T T T AAAAA T T AAA T T C T T T T T T AAAGGT T TGTGT CC T T T T AAC T T CAAC T T C T T ACAGT A T T CAA T ACAAAAAGAA T T AACCAAC
GAAGT AGGTGT T T AAACA T A T A T T T CAA T T T T AA T AGA T T C T T AAC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T AC T T A T A TGA T TGAAA T T TGCA TGGCGAAA - GAGGCGTGACGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AAACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACCCAAC T - - - - - - - - C T CAC T ACC T AA TGT A T AA TGAA T T AAACACG
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TE: rnd_5_family_946.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: 7108bp; fragments: 437; full length: 1 (>=6397.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7108 bp
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TE: rnd_5_family_946.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

 size: 7744bp; fragments: 437; full length: 1 (>=6969.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_946

 size: 3554bp; fragments: 167; full length: 2 (>=3198.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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