
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4692
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC T A - - - - - - - - CA T AAGAAA T CA T - - - T C - - C T A - - AAGAGGT AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACAGGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T AGT AGT T A - - CGCAGCAGAAAA T A T - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T CA T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACA T AA - - - - GCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA T AGAACGAC T TG - - - - - - - - - - AAA T T T TGCACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCC TGAGCACAG - T T ACCGAGCAA T AA T - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T C T TGGGT AG - T CA T C TGT TGACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCC T AAACCCA - A TGAACAA TGAAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T ACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA TGAGA TGC T A - CAAGT C T A TGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - T AAAA - - - - A T T C T T T A T CAAA - - AA T AAG - - GA T T T AAAA T T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGT T TG - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGT C T T AAC T A T AA T A T T C T T TGGTGCAAGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - GGCAGAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC T TG - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT TGAGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGCAC TGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGGT AGTGAAACCAGCGT AGAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T ACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T AAA T AAAAGA T T T A T A T T AAA T T AA T AAAAAAA T T T AAAC T T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T A T AGGT A - - T TGC T CAAAA T AGT TGAA - T CA T T - - - - - - - - - - - - - -
GACAC T AAGA - - AAGACC T T T A T T A T A T T AA T AAA - AAGT - - AA - - - - GCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T CA TGCCAAAGCGGC TGACAGGC T T CGACGCA T T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCC T A T AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCGT T AAAAAAAA - - - T T T T A T T AA T T C - - - - - - GAAA T T T T AGA TGACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGAACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T AACCCA - A T T AC T T AAAGGC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA T C TGAGC T A - - T T T T T T AAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - TGAAA - - AAGA T C T T AA - T AAA T T AGT AGAAAGGT T T AAGAGTGGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AG - - - - - - - - - GGGCCA TGC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T AAAA - - - - - - - C T T - - CAA - - - - AA TGAA - - AAA - - AAAA T TGGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT CAAC T A T AA T A T T C T T TGGC T A - - - - - - - - - AGGCAAGCAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT T AAAACAAAGA TGT T TGCAGAA T T AA T AAAAAAAA - - AG - - - - GT CAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AG - - - - - - - GT TGT C T AACGAAAAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AGT AC T T T AC T CAA T T AA T AAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - AGCAGAGGG - - - C T T TGT T AGA T T - - - - - - - - - - - - - GG - - - - GGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T CGGGT T A - - T TGGC TGAAGGAAA T T T A - - CAC TG - - - - - - - - - - - - -
AAA - - - A TGGAAGAGA T C T TGGT T AGT T T AA TGAA - - AA T T T AAAA T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT CAAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T - - - - - - - - - AGCC T AAAAG - - - - - T A - - - - T T AAAGAGAACACA TG
AAA - - T AAAAAGAAAGT C T T T A T T A - - - - AACAAAAAAA T T CAAAAGT AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGT C TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT CA - - - - - - - - - GAGT CAAAACAA T - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT CGT ACCAA - - - - - ACGAA TGGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT CAAAGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT TGT AGTGAA - - - - T CGAACAA T T A T - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AAC T CACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGA T T AAG - AA T A - - - - - - - - T T AAG - - GACAAGAGAA T - - AGAA T CGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACC T ACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT ACGGCCCCAA T TGAA T AAAAAAA T T C TG - - GAC T A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T TGGC T AA - - - GAAA T AGAGAAGA T T T A - - CA - - - - GAAAAAC T AAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T AAA - - - - - - - CGACGAAAAGA T A T - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T ACACAGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT CA T A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA - T TGAAA - - - - GACC T AGA T T A - - - - - - - - - - - AAGT - - - - - - - - GT CAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AA TGT T CA - - - CGGT CAACA T A T CC T TG - - - - CAAAAAAAAA T T CA T A
AAA - - T A - - - AAAG - - - C T T - - - - GAA T C - - - - - - - - - - - - - AA - - - - ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AACCCACGT AAA TGGGACGGC TGG - - - - - - - - - - AAA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11408.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4692bp; fragments: 13347; full length: 0 (>=4222.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4692 bp
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TE: rnd_5_family_11408.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: 5301bp; fragments: 12287; full length: 0 (>=4770.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_11408
 size: 874bp; fragments: 292; full length: 13 (>=786.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 874 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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