
Start crop Point End crop Point

MSA length = 680
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA - T T ACAGA TGTGGT AAAAAGAA - GAACCAC - GACGT CA T CGCAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T T AA T T AAC T A TGAAC T AAAAAA T T T AAAA T AA T AAA T T A T T AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGACC TGAGCGCGT T CGACGCGA - GT AGCAA T A TGT T CAGT AGGCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T T AA T T AAC T A TGAAC T AAAAAA T T T AAAA T AA T AAA T T A T T AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGACC TGAGCGCGT T CGACGCGA - GT AGCAA T A TGT T CAGT AGGCC T
GAA T T CGT C T TGT T T CGT T AAA T CA T A T AA T AA T T T AC T C T AAC T CA T T AA T T AAC T A TGAAC T AAAAAA T T T AAAA T AA T AAA T T A T T AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T TGAAA - - - - - - - - - AAA TGGA T A T AA - T AAAAAC T A T T T C T T T C T AAA TG
CAAAA T AA T AAAA T T T A T T AA T T T T TGCGAAAA T T T AC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T AA T T T CGAA T T TGTGGCGT T TGAAAAAAAA - - - - - - - - - - GT T C T A T T TGGAGT
CGTGCAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - TGT AA T AA T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CA T AAAAA T AACGAAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGTGCAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - TGT AA T AA T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CA T AAAAA T AACGAAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGC T AAACGA T - - - - - - - - - - - - CC TGAA - - T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CA T AA T AA T AACGAAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T T AC T T TGGT T T - - TGAA T T CCA - - - - - - T C T ACGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - CC TGGAACGGTGA T AA TGCCC - - - - - - - - - - GT C T CA T T A - - - - -
- - - A T T AC T T TGGT T T - - TGAA T T CCA - - - - - - T C T ACGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - CC TGGAACGGTGA T AA TGCCC - - - - - - - - - - GT C T CA T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T T AA T CA TGGAAA TGA T T T AA - AGAAAA T - - - GC T T AAACAA T T T
- - - A T T AC T T TGGT T T - - TGAA T T CCA - - - - - - T C T ACGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACA T AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - CC TGGAACGGTGA T AA TGCCC - - - - - - - - - - GT C T CA T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAC T AAA T A T AA T A T AAA TGT AA - AAAACAC TGAGT T T AGTGGT A T T
A T AGC T A T T C T T C - T T A T T AAA T C T TGT AA T AA T T T AC T C T AAC T CA T T AA T T AAC T A TGAAC T AAAAAA T T T AAAA T AA T AAA T T A T T AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - AGCAGGT TGT AA TGACGT AC T T T C T T CCCGTGGTGCGCAA T A T - - - - - - T T T AAAC T AAA T A T AA T A T AAA TGT AA - AAAACAC TGAGT T T AGTGA T A T T
T T T TGT AC T T TGT - T T - - C T AA T T T T CGAA T A TGTGAC T C T A - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T A T T T ACGC T
AA T AAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T CACAAA T AAACGT T CCAAA T AA T A T AA T T AAA T ACGG - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T T T T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T A - - - - - - C TGA T AGT TGT T T AGAGGT AGT AAAAGGACG - - - - - - - - - - - - - -
A T AGGTGT CCCA T - - - - - T A T ACCA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - GC T AC T C T T AAGAAGGT T A T AA TGGA T AGT TGGTGT T A T C T T ACA T
- - - A T T A T T CAAGA T T - - CGAAC T T T - - - - - - - - - - - C T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CC T T AGGTGCGCAA T A T A TGT AC - TGGAA T T TGTGT CAGT T T T AA TGT A T - - - - - - - - - - AAA T T A T T A T AGA T
AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACA T AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAA T T AAAAGT - - A T ACCAGT TGGAC T
AAA T C T ACC T AA T - C TGT T T AAC T ACCAAA T AAA T T A T T C T A - - - CA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA T AACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGT T CACAA T
- - - - - - - - - - - - - - C T - - CGAAC T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T T T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - - - - - - - A TGAAACACA TGAAACAAAA T AA - - - A T T T AA T CAA - - -
ACA T CCA T T T AAGT C T - - T T AC T T A T T TGGT AA T T T A T T C T CAC T T AA TGA T T AA T CGT T T AGC T ACAAGT T T AACACCGT AGA T T T T CA T AA T AAAA T A - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T T CAAAACCAC - AAGGT A T AGA T A T T A T AAAAA TGTGTGGT CA T CGAAGCA
ACA T CCA T T T AAA T C T - - T T AC T T A T T TGGT AA T T T A T T C T CAC T T AA TGA T T AA T CGT T T AGC T ACAAGT T T AACACCGT AGA T T T T CA T AA T AAAA T A - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T T CAAAACCACAAAGGT A T AGA T A T T A T AAAAA T C TGTGA T CA T CGAAGCA
AAA - - - - - - - - - - - T T - - T CGGCCGT A TG - - - - - - - - - - - - - CC T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T ACAA TGCGT TGA T TGAAGAAA T AAGA - AAAACC TGGAACC TGTGCGAGA T
AAA - - - - - - - - - - - T T - - T CGGCCGT A TG - - - - - - - - - - - - - CC T CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T ACAA TGCGT TGA T TGAAGAAA T AAGA - AAAACC TGGAACC TGTGCGAGA T
AGT A T TGT T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAA T AA T AA T AA T AAAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CGA T T T T A T T T C - - T ACAC TGT A T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAA T A T T A T A - AAAGC TG - GACCA T CCACGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT T AGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - C T AGT AGGAAAAGCAC T T T T ACCAAAAAG - - A T A T T A T T AAAC TG
A T TGT T A T C T AAAC T T A T A T T AC T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGAA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T T ACAAAACGT CAA T T CGACGAGCGT AA - - - AAAAA TG - - - - - - - - - - - - - -
A T AGT T A T T C T T C - T T A T T AAA T C T TGT AA TGT T T TGT TGT AAC T CA T T AA T T AAC T A TGAAC T AAAAAA T T T AAAA T AA T AAA T T A T T AAAA TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGCCAAA T T
A T AGC T A T T C T T C - T T A T TGAA T C T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T T AA T CA TGGAA T TGA T T T AA - AGAAAAG - - - GC T T AAACAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGGGT TGGGA TGACGT AC T T T C T T CCC T AGGTGCGCAA T A T AC T A T T - - - - - - T T T A T AAGGAAA T TGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 680bp; fragments: 217; full length: 0 (>=612bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 680 bp
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TE: rnd_5_family_1850.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1014bp; fragments: 216; full length: 0 (>=912.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1850
 size: 778bp; fragments: 251; full length: 1 (>=700.2bp)
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Before TEtrimmer 778 bp



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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