
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3797
TGCGAA T T T T T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT AA T A T T CCAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T TGT AGTGGAGAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAC T CC T AAACCACA T AAGT AA TGGGAAAAACGACCCCAC T T ACCCCAGT T C TGCA - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AAGT T - - - - - - - A T AACAGGA T T A T TGAAA T AA T A T A TGT AGCAGCAGCAACAGT A - ACAGA
T ACGCA T T T A T C T A T CGA T ACCGAGT AGC T ACACCA T T A T T T T CCAC T CC T AAACCACA T AAGT AA TGGGAAAAACGACCCCAC T T ACCCCAGT T CCGCA - - - - - - - - - - AA T AA T AA T AACCCGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C T C TGCC TGT CGT AAAAGGCGAC T A T - - - - - - - - - - - - -
T ACGCA T T T A T C T A T CGA T ACCGAGCAGC T ACACCA T T A T T T T CCAC T CC T AAACCACA T AAGT AA TGGGAAAAACGACCCCAC T T ACCCCAGT T C TGCA - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA TGA T AA T A - - A T A T AC - - A TGGT TGAAA T TGA T CAC T T A T T C T A - - - - - T AGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AAAA T AAA TGAAAC - - - - - - - - AAA - - AAA T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT TGT CAAAACACCAAGA
- - - - CGA T CA T C TGT - GGGAC TGAGCAGT CGCACCAC TGT TGCCAACC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T AA T AA TGA TGAGCAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACAGGGACGAC TGC T AGA TGT C T A TGAA T C T AGCGAGCC TGTGCA T A
T ACGCA T T T A T C T A T CGA T ACCGAGCAGC T ACACCA T T A T T T T CCAC T CC T AAACCACA T AAGT AA TGGGAAAAACGACCCCAC T T ACCCCAGT T C TGCA - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AA T AGTG - - GAA TGCC T C T AGT T T AA T C TGAC T AC T CGT AC T ACA T AA T TGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T T A T TGT AGAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAAAAAAA T AA T AA T AAAAACGACCCCAC T T ACCCCAGT T C TGCA - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T - ACAGGGT CC T T - - - A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCA T ACAGA
T AC T CA T T TGAA T ACC - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T CGT T T T CCAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AA T AAA TG - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T A T A T AGGAGGAC T ACCAA T T TGGAGC TGGT A T TGAAACAAGAAAA - - - - - -
- - - - C T CCCACC T T T - GA TGCC TGGCAAC T - - ACCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T AA T AA T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACAGG - - - - - - TGGT AAA T ACACGCAAC T ACCAGAAACACA T AAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - T AA T AA T A - - - - - AAA TGT C T T T A T T T CCCAAA TGAAAC T A T T ACAAAAAAAAAAAAA
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TE: rnd_4_family_594.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3797bp; fragments: 449; full length: 5 (>=3417.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3797 bp
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 size: 4193bp; fragments: 448; full length: 5 (>=3773.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_594

 size: 2095bp; fragments: 927; full length: 1 (>=1885.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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