
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7840
- AAAAGT T T C T T T C - - - - - AA T T T AAAA T T - - ACG - - - - - - - - - AACA T T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGAGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GAAGCA T T A TGC T T CA T AA T T T A T AA T T T AA T C T A T T AAA T - GGAGA T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT A T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAA T AC T AC T CGGCAGAGT T T AAA - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGCC T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAGT A T T T T AC T - - - - - T A - - - T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAGA T A T T AA T - - - - - T - - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - C T CGAC TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT A T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAAAGCGT T CCAACGT A T AA T T CAA T A T T T AA T T T A T T AAA T C T ACCC T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT A T CGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAACA T TGCA T - T CA T AA T T AAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAAACAC T AAA T CAC - TGA T T T A T T A T T TGA T T T A T TGAA T T T CA T AC TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A TGT T A T A T CCA - T - - - T T AC T A T T CAA T T T CC T A - - - - TGA TGGTGTGA T AAA T C T T T ACGGA T CAA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - A - - - - ACAC T T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGCC T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AGT C TGT T ACAAAA TGT AA T TGT T AA T A T AAAAA T A T T TGAAGGA T A T AGAA
ACAAGGT A TGA T A T TGCA - - - - - - - - - - - - - - AC T - - - - - - - - - TGGT CA TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGGAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGA TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAAAA T T T AA T C T T T AACA T AGA T AAGT T T T AAGAA TGAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGT AAA T AA T C TGT T ACAGGA T T T AA T T T T AAA T A T AAA T AAA T T T T AGGAA T AAAAAA
AGGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - AA T T TGT ACGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - TGA TGGTGTGA T AAA T C T T T ACGGA T CAA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T CA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAAACC T T AA T T T T T T AAGGAAAAA T A T T T T AAGAA T AAAAAA
- GGAAACACCC T T T T T T A - - - - ACCAAAC T - - A T T T A T T A - - - - ACAAAC TGTGACAA T T T T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT CCA TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAAGAAA T AA T C TGT T ACAAAA T T T AA T T T T T AA T A T AAAAA T A T T T TGAGAA T AAAAAA
- T AAA T T AC TGT A T A T T ACGGT T T AAA T TGT AA T T - - - - - - - - - TGCC T C TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACAAC T A T T A T AGT T T A - - - - T CAA T A T ACGAC T T AGTGAAGC TGACAGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T AAA T T A T T TGAC T T T A - AA T A T AAAACA - - A T T T A T T A - - - - CGA T A T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGGC T T AC T A T T AAA T A - - - - T T T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAAGA T T CAA T T C T T AA T A T AAGAA T A T T T TGAGAACAAAAAA
AAAGGAC T C TGCCA T T T A T AGA - - - - - - - - - - A T T TGCCGAA T T AAGGGGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGCAACAC TGCC T A T TGT AGT T CACA T T T T T A T C T ACCGAA T T T ACAA T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AACCAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AA TGA T T CA T T CGTGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - AC T A T T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT A - A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AC TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T T A T C TGT T AA T CA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAAAGT T T AGT T T T T AA T ACAGT AA T AC T T T AAAAACCAAAAA
- AAGAA T AACC T A T CA T A T AAC T T A T AA T T T AA T C T C T T AAGT T TGAC T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T T A T A T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA TGACC T T T CCA T T TGT AA T - - - - - - - - - - GT T C T T T AGA T T T TGT A T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACAAAAC T T AA T T T T T AA TGT AAAAA T A T T T T AAGAA T AAACAA
- T AAAA T A T T AAC T AACA - - - - T T AGAGT T T AA T C - A T CAAA T - T T A T A T TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAGAA TGGT A T AAC T CA T AA T A TGAAC T T - - - - - - - - - - AA T T A TGT T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAA T AA T AACACACGT AAAC T T AAA T A - - A T T TGT CAAA T T T CGA T A TGTGACAAA T C T T C T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAA T T T T ACAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T AAGT T A T AA T C TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAGA T TGT T C T T AC T CA - - - - C T AGT T TGGAA T T AA T TGGA T T TGT AGGTGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAA T T T T ACAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T AAGT T A T AA T C TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - C T CGAC TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT A T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - A T AA T C TGT T AA T AA T A T AAA T AA T AA T A T AAAGGAAA T AA T C TGT T ACA T AA T C T T A T C T C T AA T A T AAAAA T A T T T T AAGAA T AAAAAA
CGAGAAC T T CAA T ACGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAAGACCAGT T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - TGGACC TGTGACAAA T C T T T ACGGA T CAA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAA T AAAACAC T A T A - AA T - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - C - - - - - TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGT AAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAA T T A T T AA T ACA T A T A T T - - - AAAC T - - - - - - A T C T AA T AA T AC T A TGTGACAAA T C T T T T CGGA T T AA T CAC T TGT C T A TGGGT AGCGTGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 7840bp; fragments: 1079; full length: 0 (>=7056bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7840 bp



0 2000 4000 6000 8000

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_2686.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8077bp; fragments: 1078; full length: 0 (>=7269.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2686
 size: 4470bp; fragments: 317; full length: 11 (>=4023bp)
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