
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9712
A TGAAAAA T AAAAAACA T C T AAA TG - - - - - - - C T C T AGC T C T C T A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT T C T T T T C T T T T A T T A T A T T T T T A T T T C T AA TGA - - - - - - - - - C - - - - - - - - - CAAAACA T T T T T T T C T T CGGGT AA T A T TGA T T T CC T TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGT T AAA T T T T T AGC T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA T CGTGC TGGAAAGA TGCA TGGT AACGCAGACGGGT T A T CCAG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - AA T T T TGT C T C T T T T CGCCAC T A T T T T T T T A T T T CAAA T AAC T T T C T T T AAAGGA T TGT AA T ACACA T C T A T AC T T T AGCA T AAACA T T A T T T T C T A T TG
A T T AA T AA T T T AAGA T T T T TGTGTGA T T T AA T T T T TGA T T T T T T AAAA TGT AGTGT T AAA T T T T T A T C T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T AA T AAA T T AAGA T T T T CGTGTGA T T T AA T T T T TGA T T T T T T AA T A TGT AGTGT T AAA T T T T T A T C T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - AA T T T TGT T T C T T T T CGCCAC T A T T T T T T T A T T T CAAA T AAA TGT T TGAGAAAGA TGGT A T T AAA T C TGCACGC T T C TGAA T A T T AA T A T T T T A T T A T C T
GCCACGAGA T CAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T T T ACAGGGT TGT AA T ACACA T C T A T AC T T T AGCA T AAACA T T A T T T CGT A T TG
AC T AA T AAA T T AAGA T T T T CGTGTGA T T T AA T T T T TGA T T T T T T AA T A TGT AGTGT T AAA T T T T T A T C T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGGTGGT AAAA T A T A T CGA T T T T TGA TGA T AGTGCCC T T T T AC T AC T A
A T T AA T AAC T T AAGA T T T T TGTGTGA T T T AA T T T T TGA T T T T T T AA T A TGT AGTGT T AAA T T T T T A T C T AA T C T AA T A T AAA T AAA TGT A T TGA T AC T AA - - - - - - - - - - AA T T T TGT T T C T T T T CGCCAC T A T T T T T T T A T T T CAAA T AAC T T T C T T T AAAGGGT TGT AA T ACACA T C T A T AC T T T AGCA T AAACA T T A T T T CC T A T TG
T CGAA T A T T T TGAACA T T T T A TGTGT T T T T AA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGT T T C T T T T CGCCAC T A T T T T T T T A T T T CAAA T AAC T T T C T T T AAAGGGT TGT AA T ACACA T C T A T AC T T T AGCA T AAACA T T A T T T CC T A T TG
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TE: rnd_5_family_9737.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 9712bp; fragments: 39729; full length: 0 (>=8740.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9712 bp
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TE: rnd_5_family_9737.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 10133bp; fragments: 38007; full length: 0 (>=9119.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_9737

 size: 2441bp; fragments: 151; full length: 1 (>=2196.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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