
Start crop Point End crop Point

MSA length = 606
- - - - - - GT T T T A T T A T TGT A T A T - - - - - - - - - - - - GTGACC T AGCCC T T AGGGGGT T T AC - - - CAGGGCCGC T A T AGGT AC TGGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CAAAAC TGA TGT AAACCCAAGT CGGT T T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T A T T TGA T - AA T T ACC T T ACC T A T ACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GAA T T T T AACAA T A T TGT CGCG - - - - - ACCCAAGCC T T T - G - GGGT T T T CGGC T AGAGCCGC T A T AGA T AC TGGGT T AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AC TGCA - - - - - ACA T T T AC T T T T AGGGGGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T AGGT AC T AGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA T TGT T T A - - - - - - - - - T CGA TGGCGGCAC T A T AAGT AC T AGGT T AC T C T A T TGA T T A - - - - - - - - - - T CAAA T T AA T A T AAACCCAAGT AGGC T C T AA T T T A T A T AC T TGACAA T A TGT C T A - T A T A T T T TGA T T T A T T TGTGT CC T T C T C T A TGT AAAACGT C T AA
C - - - - - - - T AGACAGTGGC T T T A T T TGT CGTG - - - - - GCC T - AGCC T T A - GGGGGT T T ACAGT T AAGCCCGC T A T AGGT AC TGGGT - AAAC T T T T AA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T ACAAAC T CAAGT CGGT C T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T A T - - - - - AGT C TGT A T T AAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - CC T T AGT AGGA T AC TGT CGCG - - - - - GCCCAAGCC T T T - GAAGGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T AGGT AC TG - - - T AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT A T TGT CGCG - - - - - ACCCAAGCC T T T TGGGGGT T T ACAGC T AGAGCCGC T A T AGA T AC TGA T T AAC T CA T T TGA T AA - - - - - - - - - - T CAAA T TGA T A T AA T C T CAAGT CGGCC T T AA T T T T AGT T C T TGACCGT A T - - - - - - AACA T T A T TGGT A T T C T ACAA T T T A T T T - - - - - - - - - A T T AC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T AA T A T CGTG - - - - - GCCACAGT C T T A - - GGGC T T T A T CCC T AGGACCAC T A T A TGT AC TGGGT - A T T CC T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A TGT T T AGTGAA T T A T A T TGT CGCG - - - - - A T C T AAGCC T T T - - GGGGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T T CGT AC TGGGT - AC T C T T T CGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGCC T T AA T T T TGGT T C T TGAAAA T A T A T A T - - AA T C T T T T T C T T T T T CAAAGT T T T A T T T T - - - - - - AAGA T A T T A
T - - - - - - - - - T A T A T CAAAA T A T A T TGT CGCG - - - - - GCCCAAGCC T T T - GGGGGT T T ACGGC T AGGGCC T C T A T AGA T AC TGGA T - AC T C T T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAGCA T CGGGA T AGTGACCAAGT C T T T - GAGGGT T T ACAGGT AGTGCCGCA T A TGGT AC TGGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGCC T T AA T T T TGGGT T T T CACAA T A T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - A T AGGT AA T TGGT T T TGGC T CCCCC - - - GTGACA T AGCC T T A - GGGGGT T T ACGGC T AGGGT CGC T A T AGGT AC TGGGT - ACGC T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGAAA T AAAC T CAAGT CGGCCC TGA T T T T CGT TGT TGACAA T A T - - - - - A T A T A T T T T CAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAACA - - - - - - - - AAAA T AC TGT CGCG - - - - - AC T CAAACC T T T - GGGAGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T AGGTGGTGG - - T AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T T T AAACCCAA T T CGT CC T T AA T T T T - - - - T T TG - - - - - - - CACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T TGT AC T C T AA T T T T T AGAGC TGTGA T TGT ACCCAAGCC T T T - GGGGGT T T ACGGC T AGGGT CGC T A T AGA T AC TGGGT - ACCC T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGCC TGAA T T T TGGA T C T CGACAA T A T - T A T A - GA T A T T TGTGAAGTGT AAAGT A T AGT C TGA T CGAAAACA T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGCG - - - - - ACCCAAGC T T T A - GGGAGT T T A TGGC T AGGGT C - C T A T AGGT AC TGGGT - AC T A T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAGA T A T AAC T A TGAAGT T AACGT CA T AA - - A T AA T C T AGCA T T A - GAGGGT T T ACGGC T AGGGT CGC T A TGT C T AC TGGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGCC T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T AG - - - - - - AACCGT T T T AC T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT CGCG - - - - - ACCCAAGCC T T A - GGGGGT T T ACGGT T AGGGT CGC T A T AGGT AC TGGGT - AC T CC T T TGA T TG - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGCA T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T A T T CC T T - - - TGC T C T AAC T C T C T CAGGT T T TGACGT T CA TGTGA T T C T T - -
- - - - - - - A T A T AA T A T AAA TGA T AAC T AAAGGA T T T CGCC T AAGCC T T T AGGGGGT T T ACGGT T AGGGCCGC T A T AGGT AC TGGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T T T A T A T AAACCAAAGT CGGAC T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T T T T T T T - - AC T AA T C T T ACAC T T CA T A T CAAGA T T T T AA T T AAAAAA T AAAA
G - - - - GACCAGT T T A T T T CGT A T A T TGT CGCG - T T - - - - - - - AGCC T T A - GGGGGT T T ACGAC T AAAGCC TGT A T AGGT AC TGGA T - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CAGCC T T AA T T T TGGT T C T TGACA T T A T TGT AC - GAAGA T T TGAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T TGT C T A T - - - - - ACCCAAACC T T A - GGGGGT T T ACAGT T AGAGCCCC T A T AGGTGT CGG - - T AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T AAGA T T A T T AAC T T TGGCCACACCCA T - - - - - - - - - - - - - -
AAAA - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AGTGT CGCG - - - - - ACA T - AGC T T T A - GGGGGT T T A TGGT T AGGGT C T C TGT A TGT AC TGGGT - AC T C T T T TGA T TG - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGGT C T T AAA T T TG - - - CA T A - - - - - - - T C T T T AAC T CC T T C T AC TGT C TGTGGT T A TGT C T CA T AGAGGA TGCGTGG
GAAAA - - A T A T A T T T T TGT T AA T A T TGT C T CG - - - - - ACACAAGCC T A T - GGGGGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T AGGT AC T TGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAA - - A T A T A T T T T TGT T AA T A T TGT C T CG - - - - - ACACAAGCC T A T - GGGGGT T T ACGGC T AGGGCCGC T A T AGGT AC T TGGT - AC T C T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - C T A T AAGT T CGA TGGT CGCAC T TGT CGT TGAGC T T T A - GGGGGT T T AGAGC T AGAGT CGC T A T AGGT AC T AGGT - AC T A T T TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAAAAGAGGA T TGGCA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAA TGCC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - T T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAAAA T AGC T C T T T AA T T A T A T TGT CGCG - - - - - A T CCAAGCC T T T AAGGGGT T T ACAGC T AGCGCCGC T A T AGGT AC TGGGT - A T CCGT T TGA T T A - - - - - - - - - - CCAAA T TGA T A T AAACCCAAGT CGACC T T AA T T T TGGT T C T TGACAA T A T A T AAAAAACCAGCC T A T T T A T AGGT T A T T T A T CC T A T AGAGT A T CCA T A T
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TE: rnd_5_family_1112.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 606bp; fragments: 614; full length: 37 (>=545.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 606 bp
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TE: rnd_5_family_1112.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_se.fa
 size: 939bp; fragments: 313; full length: 0 (>=845.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1112
 size: 190bp; fragments: 27; full length: 4 (>=171bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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