
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2655
C TGA T TGAA - - - - - - T CA T T - T AGT T CACA T ACAAGA T T C - AA T C T T T TGAACGTGCGC T T C T T T TGT T AC T C TGAGGCAA T TGT AAGACAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGT CGAAGAAGCGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGT T T T AACGTGCGC T T T T T T TGT T AC T C TGAGGT AA T TGT AAAGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGCCGAAGAAGCGT T T T A - C T T T A T A T C T A - - T T A T T T - T A TGGT T T T AACGTGCGC T C T T T T TGT T A T T C TGAGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T AGT TGA T AGACA - - - - AA T T - - - GGT T T T T T T A - - - - - - - - - - - -
ACAGT CGAGGAAGCGT T T CAA T T C T T C T C TGGT T T CAGCAC T A T A T A T AC - - - - - - GCGT T T T T T TGT T ACCC TGAGGCAGT TGT AAGGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - TGAA T T T T AAA T T T A T T AAAAACCAA T AAAAA T T T CAACA T ACA T CA T C T T ACGT CA T CAAAACGCG - - - - AA T T CAA - AC T T T T ACC T T T A T T T AAAA -
AAAAAAAACCA TGT A T T C TGT T T T TGAA T C T AGGGAA T T C - T AGGGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGA T C T T AGACACA - - - - AA T T T AGGA T A T T CA T A TGT A - - - - - - - T
ACAGT CGAGGAAGCGT T T C - - AGCGTGCCC T A TGCCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT T AC T C T AAGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGT CGAAGAGGCGT T T T A - ACC T T T A T A T C T A T T A T T T - T A TGGT T T T AACGTGCGC T T T T T T TGT T AC T C TGTGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGT CGAAGAGGCGT T T T A - ACC T T T A T A T C T A T T A T T T - T A TGGT T T T AACGTGCGC T T T T T T TGT T AC T C TGTGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGT CGAAGAAGCGT T T CA - GCGTGT CCC T A TGCCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT T A T T C TGAGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AGT TGGGACA T A - - - - GC T T T AAGACA T T T T T TGT T T T T T T AA - A
C TGA T TGAA - - - - - - T CA T T - T AGT T CACA T ACAAGA T T C - AA T C T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGAAC T T CAACGCA TGT A - - - - - - - GGA T C T T A T A T C - - - T CAAA - A
GT AA T T TGAGC TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T T AAA T C T A T AAAAGT T CA T T A T AAAGT T AAAAGT ACA T T A T C TGTGT C TGTGGGAACAGA T T T - AGT T T T AAAC T C T T T T T T T T CA T T AAAA T
- - - - - - - - - C T AGCGGCGAA T AAC T T CA T T T AC T T CA TGAGAA T AGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA TGAAAAAGAAA T T AA T C TGT T CCC T AACGCAAGT TGGA T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT T T T T CAGTGTGGT T A - - - - - - - CA T T T T T T T T T T T A T T T - - - - A
- - - - - - - - - C T AGCGGCGAA T AAC T T CA T T T AC T T CA TGAGAA T AGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T T AAA T T T A T T AAAA T T CAA T AAAAA T T T AAAAA T ACGT T A T C T T ACAAA T T TGAAA TGT A T T T - AAC T T AAGAGT T T T A T A - - - A T T T AAGAA
- - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - - - - - - T T T C T ACGT T ACGTGT A T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T T AAA T T T A T T AAAA T T CAA T AAGAA T T T AAAAA T ACA T T A T C T T ACAAA T T TGAAA TGT A T T T - AAC T T AAGA T T T T T A T A T T - A T A T AAAA -
ACAGT CGAGGAAGCGT T T C - - AGCGTGCCC T A TGCCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT T AC T C T AAGGCAA T TGT AAGGC TGT AAAA T T A - - - - - - - - - - TGA T T T T AAAA T T T A T T A T AA T T T AA T AAACGT T T AAAAA T T AA T T A T C T T T T T T CCACGGAA TGT CA T T AAA T T T AAAA T T CC T T T T T T T A T C T AGAGA
- - - - - - - - - CAAG - - - - - - - - AGCGT CCCA T A T A T CGT CA - CA T AGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_2065.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: 2655bp; fragments: 388; full length: 0 (>=2389.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2655 bp
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TE: rnd_5_family_2065.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: 3560bp; fragments: 318; full length: 0 (>=3204bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2065
 size: 1298bp; fragments: 351; full length: 1 (>=1168.2bp)
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Before TEtrimmer 1298 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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