
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3296
- - - T CGAAAAAAA T CAA T T ACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA T A TGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T AGCCAGT T A T T CCA T CCAACGT A T TGC T TGGGGGT CCGAGGT T T
TG - - C TGA TGAA - - - AAAAACAGCC T TGT TGGGAGAA TGTGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT C T
T AC TGGAAC TGT T CGGAA T A TGA T AA T ACCA T TGGAAC TGT T CCAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T A T A T AAAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAA - - TGGGT T
- GC T T CAGCGA T CCCAAAAGT T ACGC - GA T AGAGCCAGT CCGT CGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T ACA T T AAACAACC T AGAA T CACAGCA T TGGTGG - - - - - - - - - - - - -
TGC T CGAACAAAGT T AAGCACCGCC T TGT CAGT C T T ACC TGT T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T A T T T T AAAAA T TGT T T AGA T A T A T T T AA TGA T T A T T CAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T - - - - - - - - - - - - - TGGT TGGGCAAA T T TGT T T T A TGAGT AAA - - AA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAGAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T ACA T ACGTGT C T A T AC T A T T AC T A T T A TGT C T A T T ACGA T T A T CCGACGT C T
- - - CCAAA TGAAGGGAAGGACAA T AC - T T CA TGGT CAGT TGC T CGA - - - - T CAAGAAGAAA T CAGCGT AAAACAA T T AC TGCACAGGCACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T CAGT T T A T A T CG - - - - - - - - - C T AC TGC T A T T T A T CA - - - - - - - AAA T TG
- - - CCAAA TGAAGGGAAGGACAA T AC - T T CA TGGT CAGT TGC T CGA - - - - T CAAGAAGAAA T CAGCGT AAAACAA T T AC TGCACAGGCACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T A T T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T T C T A T CGA T A T A T CGA T ACC T A T CGGT A T ACGCGA T A T
TGC T AAAAA T A T A T T AAA T A T CA T CA T A T A T T TGAAAC T T ACA T AAAA T - - - - - - AGGT ACAAA T TGT A T AACAA T T AC TGCACAGGT ACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T C T ACA T AAAAAC T T ACA - - - - - - - - - - T AA TGAAAAGG - - CGT T T T
- - - CCAAA TGAAGGGAAGGACAA T AC - T T CA TGGT CAGT TGC T CGA - - - - T CAAGAAGAAA T CAGCGT AAAACAA T T AC TGCACAGGCACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T - - - - - - - - - A T T AA T TGT CCAGT CC T AGC TGCAA TG - - TGT T CA
- - - CCAAA TGAAGGGAAGGACAA T AC - T T CA TGGT CAGT TGGT CGA - - - - T CAAGAAGAAA T CAGCGT AAAACAA T T AC TGCACAGGCACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAC T A TGT C T AAC T T CAAAA T T CCG - - - - - - - - - - - ACA T T T T A T T AA T T A T TGT T T A T AA T AAA - - - T AGC T T
- - - CCAAA TGAAGGGAAGGACAA T AG - T T CA TGGT T AGT TGC T CGA - - - - T CAAGAAGAAA T CGGCGT AAAACAA T T AC TGCACAGGCACAAA T TGCCAA - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGTGAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A T A T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGGT T CC T CA T CAGA - - - - - AAA T CG
CGT T A T AA T AGT A T CAA T AACAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGGC T A TGT C T A T A T C T A TGT C T AA T C T A TGT C T A T A T T AA T C T T TGT A - - - - - - - - - - - - - -
- - C T AGAACGAGA TGAAA T A TG - - - - T A T C T T TGGT ACCGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA - - - A T C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T AAA T T T A TGCCAAAA T CAC T T AAAAGGAGA - - AGCAC T
- - - T CACA T T AAGACAAC TGCCA TGT - GT CGCAC TGAGA T A T T T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAGCA
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TE: rnd_5_family_2890.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3296bp; fragments: 40; full length: 6 (>=2966.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3296 bp
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TE: rnd_5_family_2890.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3598bp; fragments: 40; full length: 5 (>=3238.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2890

 size: 1581bp; fragments: 79; full length: 17 (>=1422.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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