
Start crop Point End crop Point

MSA length = 956
CCAC T TGAA - - - - - - - T A T - - - - A TGAAAGCGGGGGAAGCGGT - - T CC T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T A T AGGC - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGAGT T T T T T T AA T T AA
T T T C TGGA T T AC T AAA - - - - - - - CA T AA T A T TG - - - - - - - - - - - - GTGT AAAGC TGCGT C T T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGAGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T A - - - - - - - T A - - - - T T T T ACC T T C TGTG - - - - - T AAAAA T T T CCCAGT CG
CGT - C T AGT C T T T CAC T A T - - - - AGAAA TGT T CAAAAACGGT CC - CCA T AAAGC TGCGCCC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT - - - - - GACCA TGT CGA T AGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AACAAAAGCA T T T - TGAC T TGGT T TGCG - - - - A T T AA T T T T T A T TGT T A T
T T T C T T CA T C T ACGAA - - - - A TGACCAACA T T T T CCCACAAA T C - GCC T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACAAGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AAC - - - - - - - T CC - T T T AA T T T CCCAAA - - - - A T AAA T T ACGT A T AACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T AGT T TGT C T A TG - GT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T AAA T T T CCGT T T T T C T CAC T A T TGGAAA TGCA T CAAA T CGT C T T ACAGC
T T T T C T T A T T CAA T AACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAA - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AAA T AA T CCGT T T T C T CGAC T AAA T AAGAA - - A T AAAAACGC T T CAA T C T
T T T C T CAAA T AACAAA T A T - - - - GAGAAAAC T AAAGCCAAAA T T - GT C T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGGCAC TGT CGA T CGACCCCGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGA TGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T - - - - - - - - T A T T T - T T T CGT T A T T TGCA - - - AACCAAAA T A T C T CAGT T A
AC T CC TGAAAC T ACAA T A T AA T AAAGT AGGT C T CAAAGTGAA T T - AAC T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T T T T A T CGT A - AA T A - - - ACCA T CC T T T T C T CGAAGGT TGCCGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGCCGA T T CAGTGAGGACGCAGC T T T ACAGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAC T TGGT T T T ACA T C
T T T T T CGA T A T CGCAA T C T - - - - AAAAACA T T T CC T T C T AGA T T - C T C T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT A T AAAGGGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAC TGC TGA TGA
AACA T CAA T A T T T AAA - - - - - - - AA T AACAA T AAAAAGCAAACA - T TGT T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGT AGC T T T ACAGGTG - - T T C - T T C TGT T A TGT ACA - A - - CGGGAC TGT T T T TGAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGGAGC T T T AAAAACA - - - - - T A T T T T T AA T CAAGGAA - - T C T AACGT T T T T AGTGT C
T A TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT C T AC T CAGTGAGGACGCAGC T T T A T AA T A T - - - - - - T T CA T AC T T T T A TG - - GTGT AAAAGTGC T T TGC T T T
T AC - T T - - - - - - - - - - - - T - - - - A T AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC T C T CGA T CAACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGGC T CAGTGAGGAC T CAGTGAGGAACGC T - - - - - - T T CC T A T ACC T AAA - - - - A T AAA T CGT T T T T - - - - -
C T ACGT AC T T A TGT AC - - TG - - - CAGAAAA TGT AAGGA T AA T T T - GC T T T AAGC TGCGT CC T CAC TGA T T CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACACGGT CGA T CGACAGT A T CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T ACA T T AC T AGT T - T T AGT CAGTGT AGA - - - - A T AA TGGT A T T T T TGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCCA T CA T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGAGAGGACGCAGC T T AA TGT T TG - - - - - T T TGC T A T A T T T AC T AA - - A T AAA T T T A T T T AGAGGT
C T T C T T AACCAC T T AA T AC - - - - CAAAA T A T TGT AA T AAAGT T T - A T C T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T - - - - - - - - T A - - - - C T T CGCAC T AAAAA - - - - C T AAAAA T A T T T CGAC TG
T CA T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - GACAA T ACGAAG - - - - - - - - - - T T C T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT AGGT T T T AC TGA
T A T CC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AAAGT TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T - - - C - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AACAAACG - - - - - - T TGT TGAGT A TGCGTGGT ACAAA T T TGT TGT - - - - -
C T C - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT T AGC T T T AAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGA T C T C - - - - - - T CCAAAAA T C T ACA - - - - ACGAAGT A T T A T T - - - - -
TGC T CCGGCAGAAACG - - - - - - - AAACAAGT TGCAACAGAGAC - - ACC T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CAACA T TGT CGA T CGACCC T A T C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT TGT AAC - - - - - - - CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACGC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGGT CGACA T TGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AA T A T T TG - - T T T - A T T CAAAA T A T AAG - - - - T T AA T T T A T T A T T T A TGA
CGT A T T T T T CA T T AAA T T T AA TGT AGAA T T T T T AGCAGGGGGC T - ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA T TGT T C T T - - - - -
C T T T T CAGAA T CA T AA T A T AA T A T A T AC T A T T T AGCA T AGAAA T TGT A T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACC T ACA T T - - - - -
T T T C T T AACC TGGGGA - - - - - - - TGGGGT A T T AA T TGAGAAGT T - - - - - - - - GC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGT T AGTGT CGAC T CAGCGAGGACGCAGC T T T AGACCGA TGT T C - T T T CACA TGCGCAGCAGT ACGAC T T A T T T T C T A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AAAAGCGT CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGT C T T ACAC T TG - - C T T - T ACC T TGTGCCA TG - - - - C T AAAC T C T T C T T - - - - -
GGC T - - - - - - - - - - - - - A T - - - - AAA T T CGGCCGCGCGA T AC T T TGTGT AAAGC TGCGT CC T T AC TGA T T CAACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CAAAAGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AAGGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGC T T T T T C TGT A T C
- - - CCCGAAAACA T A - - - CAACA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGGC T CAGTGAAGACGCAGC T T AACA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAGC T T A T AAAAA T
T A T AACGA T A T AAGA - - - - - - - - T AGACC T T TGTGACGGACGGC - GT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T AGT AA T A - - - - - - T T T T T CCC T T TGGG - - C T AAAAA T A T T T CC TGC T T T
T T CCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAAA T - - - - - - T T C T CACA T T T A TG - - A TGAGAA - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - T CAAGGAGCC T TGGAAAAA T T - - T C T AAACC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACA T TGT CGA T CGACCC TGT C T A T AGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CGTGT C
CA T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGT T T A T AA T AGTGGC - T TGT AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGCCAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGA TGCAGC T T AAGGCACC - - T T T - T T T T T T T AC T T AAA - - - - T T T AGT T C T T T T T T T AAA
T T T T C TGT T A T CAGAA - A T - - - - AAAA T A T T T A T AAGAAGAA T C - ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGACGACGCAGC T T AAA - - - - - - - - - - - GT T T A T AGT A T A T T - - GTGCGAAAAGT TGT T AAGTG
T A T T A T AA TGT T T T AA - - - - GTGAGGGTGGC T CGAA T T CGACA T T CCGT AAAGC TGCGT CC TGAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAG - - - - - - - - - - GCCGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGT - AGGACGCAGC T T ACGAC T TGT T T T - T T T CCA T CGT CCGT CAAGTGTGGACC TGT T T T CGACG
T T T A T T CGT AA T AAA - T AC - - - - AAAGACA T T T CAGCACCAA T T - A TGT AAAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CCACAGTGT CGAC T CAGTGACGACGCAGC T - - - - - - - - - T A T A T - G - - - - - - - T C T ACG - - - - A TGA T T T T T T T T T - - - - -
AA T - C TGA T AAAAAAA T A T AA TGAAAA T T A T A TGGGGAA TGT C T - T T T C T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGCGAGGACGCAGC T T AAGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGACGCCC T T T A TGT T
T A T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - A T AA T TGT TGCA T CGT T AAA TGGAC T AAAGC TGCGT CC T CAC T AAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T A T T T A T T AGT T T TGGGT T CGACC - - - - T CAAAGAAGT C T T CAAAG
T A T T A T AA TGT T T T AA - - - - GTGAGGGTGGC T CGAA T T CGACA T T CCGT AAAGC TGCGT CC TGAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAG - - - - - - - - - - GCCGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGT - AGGACGCAGC T T ACGAC T TGT T T T - T T T CCA T CGT CCGT CAAGTGTGGACC TGT T T T CGACG
T CAACCGGT AC TGCGA - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CACCAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T AGCAA TGT A T T T - C T T TGTGCAGT ACAA - - - C TGT AC T C T T C T T ACA TG
CA T T T T T A TGT CGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - T T CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAAC T T T AGAC T - - T T T T C T T T CCA TGT T C T TGAAAGTGT TGGC T T A T T A T C T AAC
- - - - CCAACA T T AAAGT T A - - - - GAAAAA T T TGT AACAC T AAGT - AGC T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TG - C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T T A - - - - - - T A T T T - T T T CGAAACACAAA - - - - GCGA T T T A TGT T A - - - - -
- - - - - - - - - AGT AAA - T A T - - - - AA T AA TGT CCA T AAAC T AA T T - T AC T AAAGC - - - - T CC T CAC TGAGT CGACAC TGT CGA T CGACCC TGT C T A T TGA T - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T TGACAGTGT TGAC T CAGTGAGGACGCAGC T - - - - - - - - - T A - T T - - - - - - - - - - CCA TG - - - - GCGACACC - - - - - - - - - -
TGT - CC - - - - - - - - - - TGT - - - - ACGGACGA T AGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGACA TGGT CGA T CGACAGTGT C T A T CGAC - - - - - - - - - - GT CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAGGACGCAGC T T AG - - - - - - - - - - - - AC T AACCA T T T A TG - - - - T T AACC TGT T T T A - - - - -
CGT CCCAGTGGCACAC - - - - - - - CCCACCA T CC T AA T AACGAAC T AC T T T AAGC TGCGT CC T CAC TGAGT TGACAC TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGA T AGACA TGGT CGA T CGACAGTGT CGAC T CAGTGAA T ACGCAGC T T T AGCC T CCCAC T TGT ACCC T AAC T T AAAGCACGT AAACA T T T T AC - - - - -
A T T T T T AGC T T A T CA - C T C - - - - AAAA - - - - - - - - GA TGAGA TGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGACCC TGT C TGT CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGT T T AA T ACGTG - -
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TE: rnd_5_family_13653.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 956bp; fragments: 215; full length: 0 (>=860.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 956 bp
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TE: rnd_5_family_13653.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_se.fa
 size: 1256bp; fragments: 215; full length: 0 (>=1130.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_13653
 size: 728bp; fragments: 181; full length: 5 (>=655.2bp)
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Before TEtrimmer 728 bp



0 200 400 600 800

ORF6

ORF1

ORF5

ORF2

ORF4

ORF3

MADF_DNA_bdg

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 100 200 300 400 500 600 700

ORF5

ORF1

ORF4

ORF3

ORF2

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 100 200 300 400 500 600 700 800 900
0

100

200

300

400

500

600

700


