
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4493
GT - - - - - - - - - - - - - A T T TGC T AGGC T T T CAA T T A T C T TGAAGGACGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T ACCA TGGGCCACCAC - - - T T TGAA TGACAAC T T T A T AACA T A T ACAA - -
GT CGT AGAGT AAGT AGC T TGT T AAA T T CAA - A T T A T A T T ACA TG - - - - - - T CAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AAAAA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T ACCA TGGGCCACC - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGTGAGAA TGAACAAAC
GT CGT AGAGT AAGT AGC T TGT T AAA T T CAA - A T T A T A T T ACA TG - - - - - - T CAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AA T AA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T CAACA T T AAGT - T T T T AC T A TGGGCCACC - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGTGAGAA TGAACAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T AA T TGT A T A T C T CCGA - - - - - - - AAC T A - AGT T T - CAAAAAGAGT CGT A T
GT CGT - GCGCAA T T AGCC T C T AACGT AAAA - A T TGT A T CGA T TGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T A T T AAGT AA T TGT T AAGT - - - - AA T TG - AA T T T - TGAAGT T T AAC T T AA
GT CGT AGAGT AAGT AGC T TGT T AAA T T CAA - A T T A T A T T ACA TG - - - - - - T CAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AAAAA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T A T AAAAC T T CAC T ACGAAA T T A T ACGGT A T AGAC T AC - A T T T T TGGAA T CAAAGCACAA
GT CGT AGAGT AAGT AGC T TGT T AAA T T CAA - A T T A T A T T ACA TG - - - - - - T CAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AAAAA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T T AGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T A T AA T - T T T AA TGA T AAAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T - CAAAAACA T CAAAA T
GTGT T T T T A T AGT T AGT T C T T T AAAA T CAAGA T AAAA T CAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AAAGC T AAGTGCA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T AA T T T T TGACA TGA T - - - - - - - - - - - - - AAA T T - TGA T T T CGA TGT CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T ACCA TGGGCCACCAC - - - T T TGAA TGACAAC T T T A T AAC T T AGT T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT A T T T TGT T AAC TGA T T A T T A - - - TGT CAC T AA T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GT T T C TGAAAAA T AA - - T T AAA T T AA T T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT A T A T T AC T T T CGAAAA T CC T AGT TGT AAACGA - AAC T AAAAAAGGTGAGT CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T AAGT T T ACAGCAAGA T T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGA T T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACAA T AAGT A T T T CAC T CAGT AGT T T T A T AGT - - - - AGT T A - TGC T T T T CAAAACAGT T AAAA
T T CA T TGAAGGAGT A T C T TGT T AA T A T C T AAA T T T T A T T ACAAAAC T T AACCAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AAAAA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAA T A T T T AAGT A T AGGAC T TGGA - - - - - - - AGT A - - - - - - - - T AGAAA T CACCA TGG
GT CGT AGAGT AAGT AGC T TGT T AAA T T CAA - A T T A T A T T ACA TG - - - - - - T CAAGACAGGAC T C T TGACCGCC T T AAAAA T T T CCAA T C T AAA T CAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAA TGACGAAAA - - - - - - - AACAA - AA T T AA T AAA T T AGA T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T T A T AA T T T CAA T T A T C T T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - GT T T CC T AAGTGT CCAGGG - - - T T CGCA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T AA T AA T AA T AA T A T A - - - - - - - AGC T A - A T C T T A T AA T CC T AGA T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT CAA T AA T AAA T C T T T CGT AAA T AGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGT AC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T ACCA TGGGCCACCAC - - - T T TGAA TGACAAC T T T A T AAC T T ACAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T - T AACA T T AAGT - T T T T AAAAAACAAC T C T T C T AA - - - - AA T AACAAA T AC T AAAA T T AA T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T ACCA TGGGCCACCAC - - - T T TGAA TGACAAC T T T A T AAC T T AAAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGT - T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - T T A T CC T CGAA T T TGGTGCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AACA T T AAGCA T T T T A T T ACA T ACA T A T AGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - AGGAACC T T A T CAAAGAAACGT T AA T AGT T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGA T AGTGGT T TGGAC T T TGT T T T CCA T T T T AGCA T T AAGT A T T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T ACAA T AC T AC TGCAAGC TGT TGC T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA TGAA T C T T TGC - - - A TGGAA T AACAA T AAC T AACCCCAAAGAGAC
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TE: rnd_4_family_637.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 4493bp; fragments: 1458; full length: 0 (>=4043.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4493 bp
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 size: 5083bp; fragments: 1422; full length: 0 (>=4574.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_637

 size: 1686bp; fragments: 1588; full length: 10 (>=1517.4bp)
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Before TEtrimmer 1686 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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