
Start crop Point End crop Point

MSA length = 977
CGT TGCCAGT A T T T T AC TGGT CAGACGGT C T T AC T T AC T T T T T AAGT A TGTGAA TGAAGT T CGCA T T A T T CC T ACC T A T AAC T T T T CGT C T T C T TGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T CC T A T T T C T AAAGAA TGA T AAA T AAACAC T T T T A T T T CAGT T T T T AAAAGAAA T AAACA T T T T AGCAACACA T AA T T A T AA T A T CA T T
T T AAAAC T A T - C T TGA T TGGT T A T ACGGT C T T T T T T A T T CC T T AAA T A T T TGAA TGAAA T T CGCA T T A T T CC T A T T T A - - - GT C T T T T T C T CC T T T T C T C - - - - - - - - - - AGA T C T AA T C T T CC T A T C T C T AAAGAA TGT T AGC T AAACAC T T T T A T T T CAGT T CC T CAAAGCAGCAAAC T T T T ACGA TG - - - - - AGA T T T AGT T T - - - -
T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGACGGT CAGT T T T AC T T T T T AAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGT A T A T AA T A T 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 - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T AAAC T T CC T A T C T C T ACAGAA TGT T AAC T AAACAC T T T T A T T T CGAGA T ACGAGAGGAGT CAAAAAA TGCAAAA T T CA - - - - - - - - - - - - TGT T
T T AGCCGAG - - - - - - - - - - C T T AGACGGT CA T A T T T AC T T T T T AAGT A TGTGAACGAAA T T CGCA T T A T T CC T A T C T A T AAC T T C T CGT C T T C T T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AAAAGAAA T AAACA T T T ACGGAA - - - - - A T A T A T AA - - - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T AAAC T T CC T A T C T C T ACAGAA TGT T AGC T AAACAC T T T T A T T T CGAGA T ACGAGAGGAGT CAAAAAA TGCAAAA T T CA - - - - - - - - - - - - TGT T
T T AGCCAAGT - T C T T A - - - - A T C T ACAGA TGCGT CGGACA T C TGT A - - - - - GAGT CAGAAC - - CACCAC T A T TGCCGGT AAC T T T ACGT T T T C - T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGAAAAAAC T ACAAAA - - - - - T AAAA T AGT T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAGT ACGTGAA TGAAA T T CGCA T TGT T CC T A T C T A T AAC T T T T CGT C T T C T T T T CCC - - - - - - - - - - CGA T C T AA T C T T CC T A T C T T T AAA T AA TGT T AGCCAA - - - - - - - - - - - - - AGT T T T T AAAAGCAA T AAAAA T T T A TGGAA - - - - - AGA T A T AA T T C T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAGT ACGTGAA TGAAA T T CGCA T TGT T CC T A T C T A T AAC T T T T CGT C T T C T T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGGTGAC T - T T T T AC T T - T T A T A T TGC T T AGC T AACCCC T AAAA T T T AAGAA TGAAA T T CGCA T T A T T CC T A T C T C T CAC T T T T TGT C T T T T T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T TGGGAA TGAAAAAAGT T C T TGT TGC T CACAGGA T T AGT T - - - - -
GTGTGT CA T T A T T A T AC TGGC TGA T C T T T T T T A T T - - - CC TGGAGGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAACA T AA T AAC T CA T AA T T T T AGGA - T A T T
T T AAAAC T T T A T T T T AACGGT AAGAC T T T CA T TGA - - - T T CGAAAA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA TGGA - - - - - - - - - - - - - GAGC T AGCA T A T T T A T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T AA T C T T CC T A T C T C T AAAGAA TGT T AGC T AAA T A - - - - - - - - - - AGT TGC T CAAAAAAGGAAAC T T T T ACGA T A - - - - - AAA T T T AGC T T - - - -
GTGTGT CA T T A T T T T AC TGGT TGACCGT T T T T A T T - - - T CGCGAGGCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T AACAC T CA T AGC T T CAAG - - - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T C TGCC TGCCGT T T C TGGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT CC T AAA T A T T T AAA T T T C T AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CC T CAAAGAAGCAAAC T - - - - - - GT A - - - - - T AAGT T C T A T T - - - -
T T AGC TGAG - - - - - - - - - - C T T AGACGGT CC T A T T TGC TGT T T AAGT A TGTGAA TGAAAGT CACA T T A T T CC T A T C T A T CAC T T T T CA T C T T C T T T ACCC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT C T T T CAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAAAAAAAA T AAACA T T T ACGAAA - - - - - AGA T A T AA - - - T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T C T C T C T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC T C T AAAAAAAA T AAAAAAA T A T A T AA - - AA T AAC T T CAAAC - T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T AGT C T T CC T T T C T C T AAAGAA TGTGGGA T AAACAC T T T T A T T T CAGT T CC T CAAAGAAGCAAAC T T T T ACGA T A - - - - - AGA T T T AGGT T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T A T AAGAA - - A T AAACA T T T ACGGAA - - - - - AGA T A T AA T T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACAGACA T T T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA T C T T CC T A T CCC T AAAGAA TGT T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T C T T AAAGGAGC TGAC T T T T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACAGACA T T T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA T C T T CC T A T CCC T AAAGAA TGT T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T C T T AAAGGAGC TGAC T T T T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC TGT T T AAGC T T AGT AGT T T T AGGACA - - - - - T AAA T T AGT T T - - - -
T T AGC TGAA T A - - - - - - - - - - - T CCC T AGAA T T T A TGCC T AGAAGGT A TGTGAA TGAAA T TGGCA T T A T T CCCA T C T A T AACAA T T CGT T T T C T T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGCAGAAAAGT ACAAAA T T C T T CGGTGCGCA T T A T T A TGAC TGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T C T AA T C T T CC T A T C T C T AAAGAA TGT T AGC T AAACAC T T T T A T T T CAGT T CC T CAAAGAAGAAAAC T T T T ACGA T A - - - - - AGA T T T AGC T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_10527.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 977bp; fragments: 32; full length: 0 (>=879.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 977 bp
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 size: 1371bp; fragments: 5; full length: 0 (>=1233.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_10527

 size: 1176bp; fragments: 18; full length: 1 (>=1058.4bp)
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Before TEtrimmer 1176 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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