
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8439
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - AA T T T T T A T T A T T AC TG - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAA T A T T CAGGT CA TGAGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AAA T A - - - C - ACAGAGAA T T T T AA - - AGGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CC T CA T - T T C T AA T AAGA T T T CGT T T C T - - - T C T T T T A T A - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T CA T T TGT T A T AGGGC T TGT T C T ACAA T T T CC TGT C T C - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA T T T T AAGTGT C T CACCCAA T T T AAAA T T T T CC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AA - - - CACA T T CGT AA T T C T AAA T T - T T ACA T T T TGACA T T T A T A - - TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGT T T C T T TGA T T AAAAA T T A TGT T AGGT T T T AC T T T T CA - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAA T CAAGA T CGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAAA T CGGCA T C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AGAAAA T A T T T C T ACA T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAA T CAAGA T CGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAAA T CGGCA T C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AGAAAA T A T T T C T ACA T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - AAGT T CGA TGA TGAGT A - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T T C T T T TGAGA T C T A T T AC - T CAGA T A TGAC T C T AAC - - - - CA T
AAAAAA TGAAACA T T T T - - - - T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T C T AGAC T T T AC T AAAAA T TGACA T AAAAA T T AAGC T AAA - - - - AAA
TGT AAA T A TGGAAAGT T - - - - CGAAA T T T - - - - T T A T T A T T T T T TGT C - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAA T CAAGA T CGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAA T T CGGCGT C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AAAA T A T C T T T T T ACA T T T - - -
TGT T CGAA T T A T A T C T T - - - - AAAAAC T - - - - - T T AACGAC T T T T AA - - ACGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAA T CAAGA T CGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAA T T CGGCGT C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AAAA T A T C T T T T T ACA T T T - - -
T A T AGA T A T T A T A T T C T - - - - GGAAA T T T - - AA T TGCCA T T T T C TGT - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAA T CAAGA T CGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAA T T CGGCGT C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AAAA T A T C T T T T T ACA T T T - - -
T C TGAA TGT AA T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGCA T C - C T CGCGAAAAA T T ACA T TGAAA T A T C T T T T T ACA T T T - - -
T T AAGGT AAAAGGT TGCAA T T T T AAA T CCA T AAGT CA T ACA T T TGG - A - T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T CAAAACGT A T C TGT CAA T TGACGT T AAAAA T T T TGT AGAAA T CGGCA T C - C T CGCAAAAAA T T ACA T T AGGAAA T C T T T C T AC - - - - T A T
AGA T ACGACGCCA T C T T T A T T A T A T A T C T - - GA T AC T T TGC T C T T AGA - T TGT T CCAGAA - - T CA T T T T AAGTGT C T CACCCAA T T T AAAA T T T T CC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CGT AA T CC TGA T AAAGCC T ACC T T CAAA T T TGC T ACA T CA T T AAAC
A T T A T CCAGAAGACACC T A T T T AAAA T T T T T AACA T T A T T T A T T T TGA T A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T ACC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAAA T T A T T T AGAGT A T T T CA T T C T T AACGGT T T CGCA - - - - GA T
CAAAAA TGC T AA T T CA T AA T T T CCAA T T C T T AA T T T T T T T AA T T T A T A - T TGT ACAGGGACA T AA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGCGT C T C T TGCGA TGAAC T T T A T T T T ACAA T AC T T T T CA - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T C T - - GAAA T T T AAAAA T AGAA - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAACGGGT CGAAGAAA T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG
T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T TGAC T A T A - - - - TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T T T T C T - - - - GAC
AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T TGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGCA T C - C T CGCGAAAAA T T ACA T T AGAAAA T C T T CC T AC - - - - T A T
C T T CAAGAAAC T T CCCG - - - - T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T ACA T T C T T T T AGA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CCA T CA - - - - - - - T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCAC T A T T CGGC TGT A T C T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T
- - - - - - - - - - - - - CC T T AA T ACAAAA T T T - - AA TGC TGGAAC T T CA T C T C TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGACCA T CCAGT CA TGACA T A T C T T AAACA TGAC T T AAACAC T AAA T
GAAAAA T T AGT T T T T T T - - - - T T AAA T T - - - T AA T AA T T A T AA T T A T A - T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAAAA T T A T AGT T T AGT A T AC T T TGCAC T T ACCGT T T T C - - - - GA T
TGAAA T T AGAAA T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T TGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T TGCCA T T A T CA T A T AAGC TGCA T T T T T AA - - - - - T T T AA - - - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA T C T - - - C T A T A T T T T ACC T T C T - - - - GT ACAGGGACA T CA T T T T AAGT A T C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T A T T TGT T T AAAAGT T T TGGT T T T TGAGA T A T T T A T A - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAACAC TGCGT CGT T T C T TGTGT T T T AAC T AGT T T T A T T - - - - GGT
AGTGGA T AAGTGTGAGAAA T C T T AAA T A - T T AAAACGAA T A T C T CG - - - T TGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGGT T T A T AA T T T T CC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGAAAAAA T TGAAA T AAAAA TGAAAC T T C T - - - - ACA
T T CCAA T AAAGT C TGCAAA T T T T A T T T T T T T AGGT T A T C TGT T T TGTGT T CGT ACAGGGACA T CA T T T T AAGTGT C T CAC T CGA T T T A T AA T T T T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T A T T T AA T TGCGAAA TGAA TGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_813.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 8439bp; fragments: 134755; full length: 1 (>=7595.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8439 bp
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TE: rnd_4_family_813.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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_se.fa
 size: 8798bp; fragments: 130622; full length: 1 (>=7918.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_813
 size: 1869bp; fragments: 45919; full length: 71 (>=1682.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1869 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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