
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4367
T - - - T AAAAACACAAA - - - - - T T T CACGACCCGACGT T T A T - A T T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T T TGAAA T TGT T A T T A T T A T TGCAGGA TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T T A T C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - AAAAA T A T - - - - - - - - - - - T A T A T T C T CAA - - - - - - AGACA T ACA - - - - - - - - - - - AAA T ACACC T A T A T A T TGT T AAA T T T A T T AA T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
AC T T CC T AA T T T CAAAGTGCGGA T T ACGT T T CGGT C T TGGT AA T TGCA TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCAAAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCC T AA T T T C T T AA T CGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AAAA T T CACA T A - - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- A T CGAAACAACC - - - - - - - - - - - GA T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- GT CAGAAAA T C T A T A T AA T A T - - AAGACGT T T AA T T C TGT AA T T AGGCCAA T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T C T A T AAAGGTGCGTGT T A T A T - - GGAGT T CCAAA T C T T A T AA T - GT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CCGAAGAAAA T - - - - - - - - - - - T AAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGGAAA T T T CCAAGT A T A T A T A T ACA T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
AAACCAAGAAAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
CACC T AAACAAA T AA T T ACCA T T T T AGAA T A T AAAA T T AA T CAGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T C - - - - - T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T T T T AGA T A T T A T T T A TGGT AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAGTGA T CAAACAAAACA
T AGC T AAGCGAA T A T A T T T T AA T T T T T A T T T T AA TGT CAGT AA T TGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT C TGACGGT A T - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA TGT ACCAA T T T AA T AGA T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- GT C TGACGGT A T - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA TGT ACCAA T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T TGAAA T AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T - - CAAAACA T - - - - - T T A T - - - - - - - GT T ACCAGTGCCC TGA T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T AA T A T A T ACA T C T T A T A T - - A TGA T ACCAAAC T AAAAGGAGGGA TGT A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T C T T AAAA T A T ACA T A - - - - - AC T CACC T T T T T A T T T A T A T - - A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GA T AAAAAAAA - CAGAC TGCAC TGAC T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T CGAAGAAACAAACAA T A T T T T A T A T T TGAAGGT T AACAACAGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T T AAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T C T T C T T AA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
TGT T AAAAAAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
T ACC T ACAAACCCAAG - - - - - - - - T ACC T C T CAAA T T T AC T - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT CAGAAAA T A TGT A - - - - - - - - T T T A T T T T AAACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- AAAGAAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
GGT CAGAAAA T A TGT A - - - - - - - - T T T A T T T T AAACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - AA T AGA T A T AAA - - - - - - - T T T T C T T T T T A T T T T CA T - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T AAGAA T T A T T A T - A T T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T T T T AGA T A T T A T T T A TGGT AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A T A T A T A T - - - - - - - - - - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - GACAAAAAGAA T CCAACAGCA T TGT C T AAACACAC TGA T CAAACAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_10074.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: 4367bp; fragments: 193; full length: 0 (>=3930.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4367 bp
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TE: rnd_5_family_10074.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_se.fa

 size: 4521bp; fragments: 193; full length: 0 (>=4068.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_10074

 size: 566bp; fragments: 108; full length: 38 (>=509.4bp)
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Before TEtrimmer 566 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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