
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5143
AC T AAAAAA T C T AAGCAAA T T AAAA T CGGGT A - - AA - - T A TGT A - - - - - - - CAAAA T A T - - - - - T - - T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T TGTGT TGT C - - - - - - - - - - - - CAGT T T AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAC T C TGT AAGAA T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGT T T C - T AAAA TGT - - - - - T AA T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A TGTGA T AAAG - - - - - - - - GT A T T T CA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C T TGT T T A T A T A T T C T T A - - - - A T T AGGC TGA T A T - - - - AA TGT T T T T T T T T A T A T A T - - - A T T AGAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T ACA TGT T A T A T - AAAGT T CA T AAA T TGGT T AAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T T T T T T A TGT T T T CAA T - - AAA T ACAGC TGT C - - T CAACGTGAGT T TGT T AGGGT ACA - T A - - - - T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T A T T C T T T T AAAA T T T T AAA T C T ACGAGAGT A T T AGT TGT AAA T C T C T T CCAG - - - - - - - - - - - - -
- GT T CCCAAAAACGC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA - - - - - - - - - GT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T T T CGT A T T AA - - - - T AGA TGT TGAAAGAAAAGAAA T T C T - GGCAGT T T A T A T T T TGC T A T T T T T -
A T T T T CC T T CA T A T A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CC T T T T T - - - - - - - - - - - T A - AGT AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T ACAAGT AA T AC - - - AAC T T T A T T T T CA T AAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GT A T T AC T T T A T T T AGA T C - AAC T AGAA T T T T AA T T CA T A T A TGT T C T A TGGAA T C T AGAA - T T CAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AAGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T T AAGAA T C T T T T TGAG - - - AA T A T AGT A T T C - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - T T T T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T - AGT T C T T T T AAA TGTGAGT T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T A - - - T T AA T C - - - - - - - - - - A T T T T - T AA - - T A TG - T A - - - AAA T T A T A T T T CGT A T T C T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT C TGT T C T T A T AAA T A T A T CACA T T C - - - AA T T T ACA T T ACA T T T T T T TGT T TGT TGT - AGT T T T AA - - - - - - - - - - - - T TGGT
- - - - - - - - - - A T T T T T AA T - - AAA TGAAGGT T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - A T AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T A TGGCAA - - - - - - - - GA T T T T AAAGAACA T AACA T AAA T - ACA T AC T T AAAA T T T AAAAA T - - - -
A T T TGT AAA T T T T TGT AAAGAAAA T T TGGT CAA TGA T T AA TGT A T A T T A T - T AAAGT A T - - - - - GCA T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T ACAGG - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T CGGGGGA T TGT - - - - - A T T T ACC T T AAC T T T AAAACACCC -
AC T CCAAAA TGT T T C T AAA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T AC T T A T T A T A T - - - - - - - - A T AA T T A T AACAAGT AC T AA T CAC - AAAAAC T A T ACACA T A T AAAC T AA -
- - - - - - - T T T T T A T CAAAA - - - - T T A T AGGTGGT AA T T T AAA T A T A T T T T T T AA T A T A T - - - - - ACAAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T T T C T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T CA T TGA TGACGT T T AA - - AA T T AGAGGT AA T C - C T AAGA T C T AC TGA T T AAAA T A T - - - - - TGCAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T T T CGT A T T AA - - - - T AGA TGT TGAAAGAAAAGAAA T T C T - GGCAGT T T A T A T T T TGC T A T T T T T -
- A T T AC T A T T T T T T CCAA T - - - - - T A T AAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - T A T T A T AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A TGT - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T A T AAAA T A T T AAGAA T - GGT T AC T C T CCA TGT A T AGT A - - - G
- C T CA T CAA T A TGT C T AGC - - - AA T AAAA TGA T - - - T T AACGT A T A T T T T T T AAAGAA T AGT AG - - - GA T T A T A T T T CGT A T CC T TGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AAGCCGA - - - - - - - - - - AAA T T CGGAC TGAGAGC T AGCCGT AAAGT T T TGGAAA T A T A T T A T T T T C T
- T TGAACGACGT AACCGGC - - AAA T A T AAAAA T T A - TGAA - - - - - GT T A T - CAGAAGA T AGC - - - - - T A T T A T A T T T CGT A T CC T CC T CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AC TGTGAAC T AAAA T T T TGA T TGAGAGAGAGAACC TGGT A T AAACC T T T T TGAA TGCAAAA T T T T A T
A T T T A T T A T AACC T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGGT T T - T AGAA T A T - - - - - - - AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T AGACC T T A T T T - - - - - - - - CAAA T T AGT T TGAAAA T T T A - - - - - A T T T A T T T CGACC T CA T AAGT CGC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACAGACGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - CAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T ACGT T AAG - - - - - - - - - - - AA T T T T T AGAAC T A T AAC T C T - - - -
AC T C T T CGC TGCAC T CGCC TGA T A TGT TGGAGACAA T CAA T A TGTGGT AGT CAAAA T A T AGT A T - - - AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT TGT T TGT T C T T A T AA T T AAA T C T AA T T AAAAAA TGT AAAA T T AAAA T T AAAA T T AAAA T T - GA T CAA T T T T AA T ACAGAAGT - - - -
A T T T T TGAAA T T CA T CAAC - - GGA T A T A T AAAA T A - - T AA - - - - - - - - - - - T AAAA - - - - - T A - - - - AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T AGGGAA TGAAAGT AAAA T T T AAAA T T T T ACACAAGGGT T T A T T T - ACA T CA T AACGAAA T A T A T C T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - AAGGA T T A T AC T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AC T T T A T AC - - - - - - - - ACA T T T T CAGA T AA - - - - - - - - - - - A T T T T T T T AAGA T T T TGA TGGT CA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACGCACAG - - - - T T AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AAA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AAGGT ACC T - AAAA T T A T A T A T T ACACAGT AAAACAGT AA T - AA T T A T T CC T CGGT TGT AAA T - - - -
- T AGA T CA T T A T A T T T ACA T TGAA T A TGT T T A T T T A - - - - T AC T T A T T T - - - - - - - - - - - - GAC T T A T A T T A T A T T T CGT A T CC T CG - CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T T T T ACACGGA - - - - T AAAA T AA T AAAAAA TGT C T A T A T CGA T C T A T T CAAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AACAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T A T C TGAGT T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT C T T CA - - - - - - - - - - GT A T A T AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T AAC T A T T T - - AA T CAAAA T C T AAA TGT A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T CAGT AGTGT ACC T ACC T T AAA T AAA T A T AGT A - - - - - - - - T T A T T A T - - - - - - T A T - - - T - - - C T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T ACC - T ACCA - - - AA T T T AAAC T A T AA T T T AACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T T T - TGAGA T T T T A T - - - - AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AAA TGT A T T T T C T T A - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T TGACA T T T CAGA T T T T T T -
A T T T A T T T T CGT T T TGAAA - - - - - T AGA T TGA T CAA - - - - AA T T C T A T TGT TGAAA T AC - - T A T A T AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T T A T A T AA - - - - - - - - T A T A T ACAAA T AAA T AACGT CGT CAGGC T A T CAGCGA T A T - - - - - - - - - -
- T TGGAAAA T AGA T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T - - - - - - - - - - - CA T T T T AA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T A T C T CAA T T T T AGAC T TGA T C T T T T ACGAA T AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAA TGTGTGT T AAC - - - - A T A T AGAGC T T AA T T AGGGCA T A T T CC - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T - CAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A T AAA TGA T T T - - - - - - - - AA T T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T CG - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAAA T T AA T A - TGAA T A T T T A T T T T - - - - - - T AA - - - T - - - AAA T T A T A T T T CGT A T CC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AA T T A TGC TGC - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CCA T T T T A T AGT AGCC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T T T CGT ACCC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - T CC T ACAGGT AAGT CGT T TGT T C T T A T AAA T A T A T ACAAC TGT AAAA T T T AAGC T T T AAC T T CGTGGCAGT TGT AAAGT C T T T T AGG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - CGA T A TGT T T AG - - - - AA T A T T A T T A T - - - T T AACAA T T A T T T T T T AAAAA T T AGT A T T C T AA T T A T A T T T CGT ACCC T CGT CCAAA T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1152.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: 5143bp; fragments: 3200; full length: 0 (>=4628.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5143 bp
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TE: rnd_5_family_1152.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_rc.fa

 size: 5447bp; fragments: 3198; full length: 0 (>=4902.3bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1152

 size: 3983bp; fragments: 1199; full length: 11 (>=3584.7bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 3983 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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